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RESUMO

TEIXEIRA, Cristian Silva, D.Sc., Universidade Federal de Vigosa, junho de 2024.
Parametros genéticos para caracteristicas morfologicas e de marcha, estrutura de
populaciao e depressio endogamica em equinos Mangalarga Marchador. Orientadora:
Yamé Fabres Robaina Sancler da Silva. Coorientadora: Daniele Botelho Diniz Marques.

Este trabalho teve como objetivo identificar variaveis latentes com relevancia bioldgica em
cavalos Mangalarga Marchador (MM) por meio da andlise fatorial de caracteristicas
morfoldgicas e de marcha, além de estimar pardmetros genéticos, coeficiente de endogamia e
tamanho efetivo da populacdo, bem como avaliar a depressdo endogamica sobre essas
caracteristicas. Foi realizada uma revisao de literatura sobre o assunto para fornecer contexto
e suporte a analise. Foram coletadas informagdes morfologicas e de desempenho de uma vasta
populacdo de cavalos, utilizando dados fornecidos pela Associacdo Brasileira dos Criadores
do Cavalo Mangalarga Marchador (ABCCMM). A analise envolveu a extragdo de fatores
latentes de relevancia bioldgica e a exploracao desses fatores na analise genética. Além disso,
foi avaliado o impacto da endogamia, que pode interferir no desenvolvimento da raca,
afetando caracteristicas morfoldgicas e o desempenho atlético dos animais. Os dados
genealogicos foram analisados para estimar os coeficientes de endogamia, o intervalo de
geracdo e a depressdo endogamica. Os resultados destacam a importancia de orientar os
acasalamentos para manter a endogamia em niveis reduzidos, evitando a depressao

endogamica e contribuindo para o aprimoramento genético da raca.

Palavras-chave: equinos; melhoramento genético; acasalamentos; depressdo endogamica;

morfologia; marcha.



ABSTRACT

TEIXEIRA, Cristian Silva, D.Sc., Universidade Federal de Vigosa, June, 2024. Genetic
parameters for morphological and gait characteristics, population structure, and
indogamic depression in Mangalarga gait equines.. Advisor: Yamé Fabres Robaina Sancler
da Silva. Co-advisor: Daniele Botelho Diniz Marques.

This study aimed to identify latent variables with biological relevance in Mangalarga
Marchador (MM) horses through factor analysis of morphological and gait traits, as well as to
estimate genetic parameters, inbreeding coefficients, and effective population size, and to
evaluate inbreeding depression on these traits. A literature review on the subject was
conducted to provide context and support for the analysis. Morphological and performance
data were collected from a large population of horses using information provided by the
Brazilian Association of Mangalarga Marchador Horse Breeders (ABCCMM). The analysis
included the extraction of biologically relevant latent factors and their exploration in genetic
analysis. Additionally, the impact of inbreeding, which can interfere with the breed's
development by affecting morphological traits and athletic performance, was evaluated.
Genealogical data were analyzed to estimate inbreeding coefficients, generation interval, and
inbreeding depression. The results highlight the importance of guiding matings to keep
inbreeding at low levels, thereby avoiding inbreeding depression and contributing to the

breed's genetic improvement.

Keywords: equines; genetic improvement; matings; inbreeding depression; morphology; gait.
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1. INTRODUCAO GERAL

A raca Mangalarga Marchador (MM) € a raca de equinos mais popular no Brasil e,
apesar de ter origem no pafs, possui exemplares distribuidos em diversos paises. Possui grande
importancia econdmica na cadeia produtiva nacional do cavalo, gerando bilhdes de reais por
ano e milhares de empregos diretos e indiretos (MAPA, 2016).

Na raca MM, as caracteristicas de relevancia econdmica sdo relacionadas a morfologia
e ao desempenho. Dentre as caracteristicas morfoldgicas, destacam-se: altura de cernelha, altura
de garupa, comprimento da cabeca, comprimento do pescoco, comprimento dorso lombo,
comprimento da garupa, comprimento da espadua, comprimento do corpo, largura da cabeca,
largura das ancas, perimetro tordcico e perimetro da canela (Petry et al., 2012). O desempenho
do animal, por sua vez, esté relacionado a qualidade e ao tipo de andamento, neste caso a marcha
(Procépio, 2005).

Para maximizar as respostas econdmicas desejadas e atender as demandas do mercado,
varias ferramentas estdo sendo utilizadas para obter melhorias na criacdo de equinos. Nesse
contexto, enquadra-se o melhoramento genético, que combina ferramentas estatisticas com
processos de selecdo, para aumentar a frequéncia de alelos desejdveis nas populagdes,
reduzindo, consequentemente, a frequéncia de genes indesejdveis para as caracteristicas de
importancia econdmica (Eler, 2015). Esse ajuste na frequéncia dos genes responsaveis por
certas caracteristicas € aplicado a um plantel, a fim de observar essas mudangas nas geracoes
subsequentes (Ferraz & Eler, 2010).

Na estruturacdo dos programas de melhoramento e avaliagdo da resposta a selecao, é
fundamental a estimacdo dos parametros genéticos, como herdabilidades e correlacdes
genéticas, para as caracteristicas de interesse. Contudo, apesar da grande importancia da
estimacdo dos parametros genéticos para realizar uma selecio eficiente, estudos que reportem
estimativas desses parametros e resultados de avaliacdo genética na espécie equina ainda sao
escassos quando comparados aos demais animais de produgdo.

Devido ao grande nimero de caracteristicas morfolégicas e de desempenho a serem
selecionadas na raca MM, a avaliacdo genética com multiplas caracteristicas possui limita¢des
relacionadas a maior complexidade do modelo estatistico e, consequentemente, a0 maior custo
computacional. Além disso, a selecio de mudltiplas caracteristicas, por meio de indices de
selecdo, é dificultada pois exige desenvolvimento de valores econdmicos e promove redugdo
do ganho genético para cada caracteristica, a medida que o nimero de varidveis contempladas
pelo indice aumenta (Macciotta et al., 2012). Assim, metodologias estatisticas multivariadas

que permitam reduzir a dimensionalidade de um grande nimero de caracteristicas, mediante
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identificacdo de um pequeno grupo de varidveis latentes, podem ser alternativas adequadas para
otimizar a avaliagdo genética. A utilizacdo de um ndmero reduzido de novas varidveis
alternativas que apresentem relevancia bioldgica possibilita menor custo computacional e
maiores ganhos genéticos para todas as caracteristicas.

Dentre as metodologias de andlise multivariada, a andlise de fatores possibilita
identificar um numero menor de novas variaveis latentes nio correlacionadas (denominadas de
“fatores”), que sumarizam as informagdes principais das varidveis originais. Os fatores, por sua
vez, podem ser tratados como pseudo-fendtipos nas avaliagdes genéticas, permitindo a sele¢do
conjunta de um grupo de caracteristicas. Portanto, embora sejam escassos os estudos com
técnicas de estatistica multivariada na avaliacdo genética de equinos, diversos estudos em outras
espécies, envolvendo andlise de fatores de importancia econdmica, tém sido relatados na
literatura (Conte et al., 2016; Teixeira et al., 2016).

O uso de técnicas estatisticas possibilita compreender e assegurar os atributos genéticos
assegurando eficiéncia nos programas de melhoramento genético. Nesse contexto, avaliar os
niveis de endogamia nas populacdes € de fundamental importancia. A endogamia é causada
pelo acasalamento entre animais mais aparentados do que a média da populagdo (Falconer e
Mackay, 1996) e um alto nivel de endogamia pode causar a depressdo endogamica,
caracterizada pela reducdo geral da fertilidade, da sobrevivéncia e do vigor dos animais (Lopes,
2000). A depressao endogamica resulta em perdas significativas na adaptabilidade e eficiéncia
dos animais (Cunha et al., 2004) e pode ser avaliada pela regressdao dos fenétipos em relagcdo
aos niveis de endogamia. E importante considerar que a endogamia tende a fixar alguns alelos
enquanto resulta na perda de outros. Assim, a manutencao das caracteristicas benéficas para o
futuro esta relacionada a minimizacdo do grau médio de endogamia (Bowling, 1995).

A avaliacdo da endogamia em populacdes de equinos € essencial para preservar a
diversidade genética. A endogamia, que envolve o acasalamento entre parentes proximos, pode
ter efeito positivo no aumento de caracteristicas desejaveis, mas também risco de expressdo de
genes recessivos prejudiciais, sendo fundamental monitorar cuidadosamente os niveis de
endogamia, evitando a consanguinidade excessiva por meio da introducdo de novos
reprodutores e da selecdo dos animais dentro da racga.

Diante disso, o melhoramento genético de equinos pode ser considerado um processo
complexo. Assim, um trabalho conjunto entre as instituicdes de pesquisa, as associagdes €
criadores tem fundamental importancia no alcance do progresso genético de uma determinada

raga.
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2: Revisao de literatura

2.1. Melhoramento genético

As demandas do mercado de equinos aumentaram significativamente, e agora, a
nutricdo, o manejo e a genética sdo fatores cruciais nas transacdes nesse mercado (Batiston,
2017). Nesse contexto, Balan et al. (2016) observaram que vdrias ferramentas tecnoldgicas
foram desenvolvidas para atender as expectativas e requisitos do mercado, sendo o
melhoramento genético uma delas. O melhoramento visa utilizar as ferramentas de selecdo e
acasalamento para promover o aumento na frequéncia dos alelos desejaveis em uma populagao,
reduzindo, consequentemente, a frequéncia dos alelos indesejdveis para as caracteristicas de
relevancia econdmica.

Geralmente, essas caracteristicas de importancia econdmica sao influenciadas por varios
genes com efeito individual pequeno, sendo afetadas pelo também, ambiente. Assim, os
aspectos genéticos € ambientais devem ser abordados simultaneamente. O desempenho de um
individuo (valor fenotipico "P") resulta da acdo dos seus genes (valor genotipico "G") e dos
efeitos do ambiente (E), além da interacdo entre esses fatores: P = G + E + IGE, em que G
representa o efeito conjunto de todos os genes e combinacdes génicas que afetam a caracteristica
de interesse, E reflete a influéncia de fatores externos no desempenho do animal para essa
caracteristica e IGE € a interacao entre genes e fatores externos (Albuquerque et al., 2008).

Na estruturacdo dos programas de melhoramento, o ponto de partida € estabelecer
objetivos claros de selecdo, seguido do estabelecimento dos critérios de selecdo e coleta dos
fendtipos. Para obter informagdes precisas, € fundamental ter uma compreensao dos aspectos
genéticos da populacdo, garantir a coleta precisa de dados e identificagdo dos individuos, além
de acasalar animais geneticamente superiores, com 0 objetivo de maximizar o progresso
genético e fixar caracteristicas importantes. Wood et al. (2003) ressaltaram que uma
caracteristica deve atender a critérios como mensurabilidade, variabilidade, herdabilidade e
relevancia econOmica para ser incluida como critério de selecio em um programa de
melhoramento genético. Além disso, o conhecimento dos parametros genéticos, como a
herdabilidade e correlacdes genéticas, € indispensavel para determinacao do critério de sele¢io
(Falconer, 1996).

Uma vez que os objetivos e critérios de selecdo estdo definidos e o banco de dados esta
estabelecido, € crucial avaliar a consisténcia das informacdes e, em seguida, avangar para a
etapa de avaliacdo genética. Essa etapa envolve o uso de métodos genético-estatisticos e
computacionais para explorar a estrutura dos dados de maneira mais eficiente, levando ao

N

ranqueamento de cada individuo candidato a selecdo com base em seu mérito genético. O
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objetivo € agrupar todas as informag¢des de cada individuo para obter um tnico valor genético
como reprodutor, sendo esse um dos propdsitos principais dos programas de avaliacdo genética.
Esse valor genético é uma medida do valor total dos genes do animal, considerando que o
animal transmite apenas metade de seus genes. A chamada "Diferenca Esperada na Progénie"
(DEP) foi criada para resumir essa informagao, permitindo a comparacgao entre animais. A DEP
reflete a diferenca no desempenho esperado entre a prole de um animal e a prole de outros
animais avaliados na andlise, quando esses animais sao acasalados com outros individuos do
mesmo rebanho (Brinks, 2010).

Todos os programas de selecdo seguem etapas comuns, incluindo a escolha de
individuos superiores, introducdo de novo material genético, realizacao de avaliacdo genética,
andlise do pedigree, entre outras (Madureira et al., 2009). Essas informagdes também sao
essenciais para entender o histérico genético dos plantéis. Avaliar o progresso genético
alcancado pelo plantel ao longo do tempo € possivel ao considerar o ganho anual dos animais
(Balbé et al., 2007), medindo a variacdo da caracteristica ao longo de um periodo determinado.
Isso € conhecido como tendéncia fenotipica, cujos resultados obtidos podem orientar futuras
acoes no melhoramento dos animais (Santos et al., 2012). A tendéncia é, portanto, um indicador
que possibilita avaliar a mudanga ocasionada pelo processo de selecdo ao longo dos anos
(Holanda et al., 2004), fornecendo ideia sobre a eficiacia do programa de melhoramento e
identificando o aumento ou a redu¢do dos méritos genéticos dos individuos nas geracoes
subsequentes. Além disso, ¢ importante acompanhar os resultados da avaliagdo genética para
monitorar o progresso genético ao longo do tempo e fazer os ajustes de forma eficiente, a fim
de otimizar o ganho genético futuro. Uma das formas de fazer esse monitoramento € pela
avaliacdo da tendéncia genética, a qual avalia a mudanca causada pelo processo de sele¢do ao
longo do tempo (Silva et al., 2001).

No entanto, a resposta a selecdo depende da herdabilidade da caracteristica em questao,
que pode ser baixa. Isso se deve ao fato de que fatores como nutri¢ao e treinamento dos animais
terem uma influéncia maior sobre algumas caracteristicas do que a informagdo genética
propriamente dita. Além disso, o ganho genético pode ser baixo também devido a fatores como
o longo intervalo de geracdes em cavalos, o que resulta em um processo e melhoramento
demorado e oneroso ao longo das geragoes.

O melhoramento genético é amplamente investigado em cavalos da raga quarto de milha
para aproveitar os beneficios da heterose e complementariedade entre os animais selecionados.
A heterose € o vigor hibrido resultante de cruzamentos entre linhagens distintas e permite que
a descendéncia herde caracteristicas superiores dos genitores, como resisténcia e velocidade.

Ao explorar a complementaridade entre as caracteristicas dos reprodutores selecionados, os
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criadores podem produzir uma progénie adaptada as demandas especificas do esporte e das
atividades para as quais os cavalos quarto de milha sdo destinados.

Nesse sentido, é de suma importancia que pesquisadores e criadores colaborem de forma
conjunta, utilizando tecnologias que auxiliem no estudo do genoma dos animais. Essa
abordagem visa desenvolver programas de melhoramento que alcancem o melhor desempenho
possivel dos animais, alinhando-se com os objetivos especificos de criagdo (Baltazar, 2016;

Cescag Genética, 2019).

2.2 Programas de melhoramento genético de equinos

Apesar da abundincia de pesquisas sobre melhoramento genético de equinos em
diversos paises, poucos deles tém programas de selecio robustos que se baseiam em andlises
populacionais cientificamente fundamentadas. Isso reflete, em grande parte, um desinteresse
por parte dos criadores em utilizar os resultados dessas pesquisas, o que acaba por nao contribuir
para o desenvolvimento das racas (Da Mota e Regatieri, 2012). No Brasil, essa situagdo nao é
diferente, ja que hd um notavel distanciamento entre os centros de pesquisa € as associacoes de
criadores. Apesar das pesquisas em andamento, nenhuma raga possui um programa consistente
e continuo de selecdo (Curi et al., 2013).

Na criacdo de cavalos, Batista et al. (2017) descrevem que o melhoramento genético se
concentra em caracteristicas que sdo mensurdveis, hereditdrias e economicamente relevantes.
Dentre essas, estdo aspectos de conformacdo (como alturas, perimetros e larguras) e de
desempenho (notas de marcha e notas de morfologia). No entanto, Dias (2010) relata uma
divergéncia significativa entre critérios de selecdo em diferentes racas e paises, devido a
complexidade das habilidades (capacidade de marcha, adestramento, entre outras) e dos objetivos
(incluindo morfologia, temperamento e desempenho), o que dificulta a criacdo de programas de
melhoramento genético especificos para os equinos. Além dos entraves ja citados, desafios
adicionais incluem um intervalo considerdvel de geracdes, registros individuais frequentemente
incompletos e inconsisténcias nos registros de ascendéncia.

Os principios dos programas de melhoramento genético se fundamentam na sele¢ao
criteriosa dos melhores individuos, garantindo a transmissdao de genes favordveis para as
geragOes futuras. Isso envolve aumentar a intensidade da sele¢do dos pais, garantir a acuricia
na selecdo e acelerar o processo de selecdo por unidade de tempo. A combinacdo desses
principios resulta em uma expansdo mais eficaz do programa de melhoramento genético, uma
vez que na espécie equina as técnicas de transferéncia de embrido (TE) e a injecdo
intracitoplasmadtica de espermatozoéide (ICSI) sdo utilizadas amplamente e, portanto, aceleram

o ganho genético por meio da reducdo do intervalo de geragdes e pelo aumento no nimero de
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descendentes. Com isso, no planejamento adequado de um programa de melhoramento
genético, é fundamental abordar de forma sistemadtica todas as etapas do processo, comecando
pelo estabelecimento de objetivos e critérios de selecao da raga.

Segundo a Associa¢do Brasileira dos Criadores do Cavalo Mangalarga Marchador
(ABCCMM, 2020), a sele¢ao dos animais na raca MM ¢é muitas vezes baseada no empirismo,
no gosto pessoal dos criadores e até mesmo no modismo da raga. O foco principal costuma ser
a melhoria da qualidade dos animais ao longo do tempo, com &énfase nas caracteristicas de
marcha. Nesse sentido, os critérios de selecdo na raca MM incluem avaliacio da marcha,
adestramento, temperamento e parametros morfométricos, como altura e propor¢des corporais.
(ABCCMM, 2020).

Além disso, € de suma importancia, em um programa de melhoramento genético, avaliar
o pedigree para identificar a descendéncia de ancestrais com histérico de sucesso em
caracteristicas desejadas, além de realizar testes genéticos para identificar a presenga de genes
associados a caracteristicas especificas ou indesejadas (Lira et al., 2013). Segundo Santos et al.
(2012), a formagao das diretrizes que orientam um programa de melhoramento genético inicia-
se com o conhecimento dos parametros genéticos e as mudangas nas estimativas genéticas.

Os programas de melhoramento genético demandam atencdo cuidadosa no planejamento
metodolégico. A implementacio bem-sucedida desses programas depende do

comprometimento, responsabilidade e profissionalismo das pessoas envolvidas na érea.

2.3 Parametros genéticos

O conhecimento das estimativas dos parametros genéticos relacionados a caracteristicas
de relevancia economica € fundamental para o desenvolvimento e o sucesso dos programas de
melhoramento genético de equinos. Esses parametros fornecem informacgdes importantes sobre
a natureza das caracteristicas avaliadas e a relacdo entre elas e proporcionam orientagcdes
precisas para a sele¢do apropriada, viabilizando, assim, uma abordagem de sele¢do mais eficaz.
Consequentemente, esse processo contribui significativamente para alcangar avancos genéticos
mais substanciais na populacdo em questdo (Oliveira, 2015).

Os parametros genéticos mais importantes nos programas de melhoramento genético
incluem as herdabilidades e as correlacdes genéticas entre as caracteristicas que constituem os
alvos de selecao ou sdo empregadas como critérios de escolha.

A andlise das varidncias permite quantificar a proporcdo da variacdo observada,
conhecida como variancia fenotipica (c£), que € atribuivel a fatores genéticos aditivos, chamada
de variincia genética aditiva (o,), bem como a por¢io proveniente de outros efeitos nio

2o . . L. . A . . 2
genéticos e ambientais tempordrios, denominada variancia residual (o, ), € componentes como
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a influéncia do ambiente permanente. Segundo Falconer e Mackay (1996), essa andlise serve a
dois propdsitos distintos. Primeiramente, permite comparar a capacidade de evolucdo ou
resposta a selecdo entre caracteristicas. Isso se dd porque a variancia genética aditiva € a parte
da variagdo que pode ser transmitida as proximas geracdes, indicando o potencial de evolugdo
de uma caracteristica sob selec@o natural ou artificial. Caracteristicas com maior o, tém maior
capacidade de evoluir ao longo do tempo, pois a selecdo pode atuar de maneira mais eficaz
sobre elas. Em segundo lugar, a andlise auxilia na inferéncia das forcas que mantém a
diversidade genética, conforme discutido por Houle (1992). Se a maior parte da varidncia
fenotipica for devida a fatores ambientais ou ndo genéticos (o,), pode-se inferir que a
diversidade genética € menos importante para essa caracteristica especifica. Por outro lado, uma
alta g, sugere que a selegiio natural ou outros processos evolutivos podem estar ativamente
mantendo a diversidade genética.

Em estudos genéticos, € crucial distinguir entre duas causas de correlacdo entre
caracteristicas: genética e ambiente. A correlacdo genética € principalmente resultado do
pleiotropismo, onde um gene afeta multiplas caracteristicas, resultando em variacdo simultanea
nas caracteristicas afetadas pelo gene. Essa correlacdo pode ser positiva, quando um gene
aumenta ambas as caracteristicas, ou negativa, quando aumenta uma e reduz a outra (Falconer,

1987).

2.3.1 Herdabilidadade e Correlacio genética

A melhoria genética € alcancada por meio da selecao de animais superiores a2 média do
rebanho para serem pais da proxima geracdo. Essa selecdo pode ser feita de varias maneiras,
com base em informacdes fenotipicas obtidas de individuos ou de seus parentes. Essas
informacdes podem ser derivadas de caracteristicas morfoldgicas (externas), produtivas ou
funcionais dos animais sob sele¢do. Em todos esses casos, ha a dependéncia de informacdes
fenotipicas de caracteristicas que podem ser avaliadas subjetivamente, medidas ou
quantificadas (Gianonni, 1988).

Na pratica do melhoramento animal, os componentes de varidncia sdo amplamente
usados para estimar herdabilidade e correlagdes genéticas, ambientais e fenotipicas. Eles sdo
usados na criagdo de indices de sele¢do, predi¢io do valor genético, planejamento de programas
de melhoramento genético, entre outros (Henderson, 1986). Varias metodologias podem ser
empregadas para estimar esses componentes, como os Métodos I, I e III de Henderson, Minima
Norma Quadréitica Nao-Viesada - MIINQUE, Variancia Minima Quadritica Nao-Viesada -
MIVQUE, Méxima Verossimilhanca - ML, Médxima Verossimilhanca Restrita - REML e

Inferéncia Bayesiana, sendo o REML e Inferéncia Bayesiana os mais utilizados atualmente.
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A partir das estimativas de variancias é possivel estimar a herdabilidade direta (h), que

¢ determinada pela formula:

h? =ﬁ em que 0,é a varidncia genética aditiva e o, é a variancia residual.

A herdabilidade é um indicador de precisdo que relaciona o valor fenotipico ao valor
genético de um individuo (Lopes et al., 2000). Em outras palavras, a herdabilidade quantifica a
proporcio da variacdo observada no fenétipo que é devida a variagdo nos valores genéticos
aditivos. Ela também pode ser descrita como a relacdo entre os valores genéticos e os valores
fenotipicos, como discutido por Falconer e Mackay (1996) e Lopes et al. (2000). No contexto
do estudo das caracteristicas métricas, a herdabilidade desempenha um papel crucial como
ferramenta preditiva, indicando a confiabilidade com que o valor fenotipico pode ser usado para
inferir o valor genético subjacente (Falconer e Mackay, 1996).

Segundo Mota & Giannoni (1994), uma maneira de estudar a variabilidade genética de
uma caracteristica em uma populacao € estimar sua herdabilidade. Em um estudo com equinos
da raca Mangalarga, Mota & Giannoni (1994) estimaram a variabilidade genética de
caracteristicas de conformacdo (cabeca, pescoco, tronco, garupa, membros € aprumos) e de
locomocao. As estimativas de herdabilidade variaram de média (0,44 para garupa) a altas (0,75
para pescogo), exceto aprumos (0,22).

Meyer (2012) explorou a importancia da herdabilidade no melhoramento genético
animal. A autora enfatizou que a estimativa precisa da herdabilidade € essencial para identificar
quais caracteristicas t€m maior potencial de resposta a selec@o e para direcionar os esforgcos de
melhoramento para caracteristicas economicamente importantes.

Além disso, por meio das estimativas de variancia, € possivel calcular a correlagdo
genética (ry;;) entre diferentes caracteristicas de interesse, indicando a relagdo entre seus
componentes genéticos:

Oaij,

Tgij = T=—— €M que 0g;; é a covariancia genética entre as caracteristicas i e j; € 02 € agj sdo

04iX0g;

as variancias genéticas das caracteristicas i e j, respectivamente.

Existem varios estudos que investigaram os parametros genéticos em cavalos, incluindo
a herdabilidade e a correlac@o genética de vdrias caracteristicas, como desempenho esportivo e
morfologia (Alvarez et al., 2014; Gonzalez-Recio et al., 2019; Gutiérrez et al., 2016; Molina
et al., 1999; Mota e Prado 2005; Olsson et al., 2000; Sanchez et al., 2019; Sanchez et al., 2020;
Silva et al., 2017; Silva et al., 2018; Zamborlini et al., 1996).

O estudo de Alvarez et al (2014) investigou a herdabilidade de caracteristicas de

desempenho em cavalos de corrida da raca Puro Sangue Inglés (PSI). Os resultados mostraram
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que as herdabilidades variaram de moderada a alta (0,30 a 0,65) para as caracteristicas de
desempenho avaliadas, incluindo velocidade, resisténcia e capacidade de recuperacido apds o
exercicio.

O estudo de Sédnchez et al. (2019) analisou a herdabilidade e a correlagdo genética de
vdrias caracteristicas de desempenho em cavalos de corrida da raga Quarto de Milha, incluindo
tempo de corrida, distancia percorrida e velocidade média. Os resultados mostraram que a
herdabilidade variou de 0,35 a 0,70 para todas as caracteristicas de desempenho avaliadas,
indicando uma variagdo de moderada a alta. Além disso, a andlise de correlacdo genética
indicou que o tempo de corrida, a distancia percorrida e a velocidade média foram altamente
correlacionadas (0,80 a 0,95) entre si.

Outro estudo interessante sobre parametros genéticos em cavalos foi conduzido por
Gutiérrez et al. (2016), que investigaram a herdabilidade e a correlacdo genética de
caracteristicas morfolégicas em cavalos de racas espanholas. O estudo reportou que a
herdabilidade variou de baixa a alta (0,15 a 0,80) para diferentes caracteristicas morfoldgicas,
como altura de cernelha, comprimento corporal e perimetro toracico. Além disso, a analise de
correlacdo genética revelou uma correlagcdo positiva entre varias caracteristicas morfologicas,
tais como altura de garupa, altura de cernelha, comprimento da espddua, comprimento cabeca
e comprimento do pescoco.

O estudo de Silva et al. (2017) investigou a correlacdo genética entre vdrias
caracteristicas de desempenho em cavalos da raca PSI. Os resultados mostraram que as
caracteristicas de desempenho foram altamente correlacionadas (0,80 a 0,97), entre si,
indicando que a selecdo para uma caracteristica de desempenho pode resultar em melhorias em
outras caracteristicas relacionadas.

Zamborlini et al. (1996) estimaram simultaneamente os efeitos do ambiente e os
parametros genéticos de doze medidas corporais mensurdaveis, bem como a pontuagdo visual
dos componentes corporais € suas proporcoes em cavalos da raca MM, durante o registro
genealogico. Eles encontraram estimativas médias de herdabilidade de 0,56+0,02 para as doze
medidas e 0,62+0,02 para a pontuagdo morfoldgica. Isso destaca a importancia do componente
genético aditivo nas caracteristicas morfoldgicas dos animais. As estimativas médias da
pontuagdo foram maiores do que as relatadas por Molina et al. (1999) e Mota e Prado (2005),
que encontraram herdabilidades médias de 0,25+0,04 e 0,42+0,02 para cavalos Mangalarga e
Andaluz, respectivamente.

Um estudo realizado por Silva et al. (2018) investigou os parametros genéticos de
caracteristicas morfoldgicas e de desempenho em cavalos da raca Puro Sangue Lusitano. Os

resultados revelaram uma herdabilidade de moderada a alta para caracteristicas como altura de
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cernelha (0,90), comprimento de garupa (0,65) e perimetro toracico (0,80), indicando uma
influéncia significativa dos genes na expressdo dessas caracteristicas.

Outro estudo realizado por Gonzilez-Recio et al. (2019) analisou os parametros
genéticos de caracteristicas de desempenho em cavalos de salto da ragca Puro Sangue Inglés. Os
resultados mostraram herdabilidades varidveis (0,28 a 0,85) para diferentes caracteristicas,
como altura de salto, tempo de prova e pontuacdo em competi¢des. Essas informagdes foram
uteis para identificar as caracteristicas com maior herdabilidade e direcionar a selecdo de
animais para o melhoramento genético nessa populagdo.

No que diz respeito ao andamento, as citacdes relacionadas as racas nacionais sdo
escassas. Um estudo de Mota e Giannoni (1994) encontrou uma estimativa de herdabilidade de
0,50 para o andamento de cavalos da raca MM. Mota et al. (2006), que estudaram a pontuagao
total de deslocamento para a mesma raga, encontraram uma estimativa de herdabilidade de 0,27.

Olsson et al. (2000) estimaram parametros genéticos para caracteristicas de performance
e desempenho de garanhdes da raca Swedish Warmblood e encontraram estimativas de
herdabilidade de 0,46, 0,37 e 0,39 para passo, trote e galope, respectivamente.

A correlacdo genética entre caracteristicas pode ser util ao permitir uma avaliacdo
indireta de uma caracteristica especifica e revelar a dependéncia entre elas. Isso pode melhorar
a acurdcia das predi¢cdes de valores genéticos em algumas situagdes (Pereira, 2004). Por
exemplo, Zamborlini et al. (1996) estimaram uma correlagdo genética de 0,96+0,03 entre a
altura na cernelha e na garupa em cavalos MM. Outros autores, como Costa et al. (1998),
relataram um valor de 0,99+0,01 também entre a altura de cernelha e garupa para poneis da
raca Brasileira. Olsson et al. (2000) encontraram correlacOes genéticas positivas entre todos 0s
movimentos (passo, trote e galope) de garanhdes da raca Swedish Warmblood, com o valor
mais alto de 0,71 entre trote e galope.

Mota et al. (2006) estimaram uma correlacao genética de 0,47 entre altura na cernelha e
deslocamento de cavalos da raca MM, indicando que hd uma tendéncia moderada de animais
geneticamente superiores em altura também apresentarem valores superiores geneticamente
para o deslocamento.

E importante ressaltar que a precisio das estimativas de pardmetros genéticos pode
variar dependendo do tamanho da populagdo, do nimero de registros fenotipicos disponiveis e
da acuricia das informacOes genealdgicas ou genOmicas. VariacOes na precisdo pode ter
implicacdes significativas em programas de selecdo genética e melhoramento. Por exemplo,
estimativas imprecisas podem resultar na selecdo inadequada de animais para reprodugio,
levando a um progresso genético mais lento ou a uma direcdo indesejada da selecdo. Isso ocorre

porque a selecdo de animais com valores genéticos inferiores retarda o progresso e pode
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promover caracteristicas indesejadas na populacdo. Portanto, € essencial considerar
cuidadosamente esses fatores e trabalhar para melhorar a precisdo das estimativas genéticas por

meio de métodos apropriados de coleta de dados e andlise estatistica.

2.4 Estrutura de populaciao

Compreender a estrutura populacional € o ponto de partida fundamental para o
desenvolvimento de estratégias de selec@o. No entanto, € crucial uma monitorizacdo mais
precisa para aumentar o tamanho efetivo da populacdo, mantendo a0 mesmo tempo o progresso
genético, enquanto se trabalha em direcao a um melhoramento sustentdvel (Teegen et al., 2009).

Quando os animais sdo selecionados para diferentes objetivos dentro da mesma
populacdo, isso pode levar a uma subdivisdo e, consequentemente, a perda de diversidade
genética dentro das subpopulacdes (Delgado et al., 2014).

Em um estudo que investigou a diversidade genética da raca Holsteiner, utilizando dados
de pedigree, os resultados indicaram uma baixa diversidade na popula¢do, em parte devido ao
uso intensivo de algumas linhagens de padreadores. Ainda assim, foi notado um ligeiro aumento
no tamanho efetivo da populacio e uma estagnacdo na endogamia na udltima geracgdo,
possivelmente devido a influéncia do uso de garanhdes estrangeiros em um passado recente. A
média de endogamia na populacao foi de 2,27% (Roos et al. 2015).

No caso da raca MM no Brasil, a diversidade genética foi considerada baixa, sugerindo
a implementac¢do de um monitoramento da diversidade nos programas de criacdao (Da Mota et
al., 2006). A recomendacdo deste instrumento também visa otimizar os acasalamentos para
manter a variacao e alcangar progresso genético. Uma discrepancia significativa entre o nimero
total de fundadores da raca (438) e o numero efetivo de fundadores (16,1) foi observada,
indicando uma contribuic¢ao genética desigual, o que contribui para a diminui¢ao da diversidade
(Da Mota et al., 2006).

Segundo Petersen et al., (2014), a diversidade genética da raca Quarto de Milha,
desenvolvida nos EUA, estd profundamente ligada a diferentes subpopulacdes, cada uma
selecionada para desempenhos especificos e especializados. No entanto, ha indicios de que as
taxas de endogamia estdo aumentando nessas subpopulacdes, o que pode resultar em
divergéncias genéticas mais acentuadas no futuro. Relata-se, ainda, que a influéncia da selecao
por melhores desempenhos poderd afetar a estrutura da raca.

Uma estratégia eficiente para conservar a diversidade genética envolve a utilizagao de
varios reprodutores distribuidos em pequenos grupos distintos de éguas, por meio de um sistema
de rotagdo (Bowling, 1995). Mesmo ao manter subgrupos nos quais a endogamia possa

ocasionalmente aumentar, o acasalamento entre animais desses subgrupos tende a promover
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uma maior mistura de genes, resultando em maior variabilidade genética, vitalidade e
capacidade reprodutiva, como observado por Bowling em 1995.

Os parametros populacionais podem ser obtidos por meio da andlise com o programa
PopReport (Groeneveld e Westhuizen et al., 2009). A estrutura populacional abrange o nimero
de reprodutores machos e fémeas, classes de idade dos pais, distribui¢do da paridade, intervalo
de geracdes e varidncia dos tamanhos das familias (Falconer, D.S. e Mackay, T.F.C., 1996).
Além disso, a integridade do pedigree pode ser avaliada com base no nimero de ancestrais
conhecidos e no indice de contetido de informacdo do pedigree, conforme férmula de MacCluer

et al. (1983):

41q Idmat 1
Id= e % o [q Y4 = 1%
Idpat+1dmat d

onde k representa a linha materna (mat) ou paterna (pat) de um individuo, a; é a proporcao de
ancestrais conhecidos na geracdo i € o d € o numero de geragdes consideradas no célculo e o Id

€ o indice de endogamia do individuo.

2.4.1 Endogamia

A endogamia, ou consanguinidade, surge do acasalamento entre individuos com
parentesco, podendo alterar a composi¢cdo genética da populacdo (Falconer e Mackay, 1996).
Uma populacgao é considerada endogadmica quando descende de um grupo limitado de ancestrais
comuns, especialmente em casos de populacdes pequenas e finitas. Embora a selecdo artificial
para caracteristicas desejadas traga progresso genético, também pode aumentar a
consanguinidade na populacdo. Em niveis elevados, a endogamia pode levar a um fendmeno
conhecido como depressao endogamica, que resulta em perdas significativas na adaptabilidade
e eficiéncia reprodutiva, além de limitar a capacidade de resposta a selecdo a médio e longo
prazo (Cunha et al., 2004). E importante considerar que a endogamia tende a fixar alguns genes
enquanto resulta na perda de outros. A manutencao das caracteristicas benéficas para o futuro
estd relacionada a minimizacdo do grau médio de endogamia (Bowling, 1995).

O efeito da endogamia pode ser quantificado para qualquer populacdo diploide
calculando o coeficiente de endogamia (F), que € a probabilidade de um individuo herdar dois
alelos que sejam idénticos ao mesmo alelo ancestral, ou seja, a probabilidade de que esses alelos
sejam idénticos por descendéncia (Snustad e Simmons, 2008). A homozigose resultante nos
loci leva ao aumento do F e dos efeitos de alelos desfavoraveis, consequéncia do uso repetitivo
de garanhdes (Gharahveysi e Irani, 2011).

O coeficiente de endogamia quantifica a redugdo prevista na diversidade genética, com

base na ancestralidade comum dos pais, e representa a probabilidade de que dois alelos em
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qualquer localizacdo genética de um individuo sejam idénticos por terem a mesma origem

(Lopes, 2000). Esse coeficiente pode ser obtido pela férmula proposta por Wright, sendo:
F=X

em que

Fx = coeficiente de endogamia do individuo X;

nl = ndmero de geracgdes, partindo-se de um dos pais, até o ancestral comum;
n2 = nimero de geracdes, partindo-se do outro pai, até o ancestral comum;
Fac = coeficiente de endogamia do ancestral comum;

2 = soma de todos 0s ancestrais comuns.

Os coeficientes de endogamia para a genealogia completa também podem ser obtidos
por meio do programa RENUMF90 (Misztal et al., 2014), utilizando o método descrito por
Meuwissen e Luo (Meuwissen e Luo, 1992), baseado na decomposi¢do da matriz dos
numeradores dos coeficientes de parentesco (A), proposta por Henderson (1976).

Considerando duas geracOes sucessivas t e t + 1, a taxa de endogamia (4F;) € obtida de
Fy

—Fp_ . ‘1 . .
T“’ em que F,_; € a média dos coeficientes de endogamia da
—t-1

acordo com a equacgao: Ar=
populacgdo atual e F; € a média dos coeficientes de endogamia de seus pais (Henderson, 1976).

Na populagio do cavalo Arabe na Espanha, individuos com alto grau de endogamia
(F>12,5%) representavam 17,7% da populagdo total e um quarto dos individuos registrados
nascidos na ultima década. Apesar do grande nimero de fundadores registrados no Stud Book,
houve um uso desequilibrado de alguns individuos na reproducdo, provavelmente devido ao
gargalo genético causado pela Guerra Civil Espanhola. Para o periodo mais recente, a média de
F calculada para o cavalo Arabe na Espanha foi de 9,8%, superior as relatadas para cavalos
Arabes na Franca (3,1%) e na Polonia (5,3%) (Cervantes et al., 2008).

Diferencas notdveis nas taxas de endogamia foram observadas em diferentes
caracteristicas em cavalos Arabes, variando conforme pelagens, estirpes, sexo, regido de criagdo
e linhagens no Ird. As taxas mais elevadas foram encontradas na estirpe Djelfan (5,1%), nas
fémeas (38,3%), em animais de pelagem negra (5,1%), em animais criados na Provincia
Khuzestan (38,3%) e em animais de corrida (38,3%). Por outro lado, as taxas minimas foram
observadas na estirpe Hadban (0%), em animais de pelagem branca (0,4%) e em animais criados
na Provincia de Tehran (0,1%) (Gharahveysi e Irani, 2011).

Ao analisar o registro genealdgico da ragca Campolina e considerar sua estrutura
populacional, foi observada uma redu¢do na porcentagem de animais ndo endogamicos a
medida que as geragdes avancavam, acompanhada de um aumento significativo no coeficiente
médio de endogamia da raca. Uma minoria de animais contribuiu substancialmente para a

varia¢do genética da raca (De Laat, 2001).
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Em outro estudo envolvendo um plantel de 95 cavalos da raca Campolina em idade
reprodutiva, foi observado que a média da endogamia para o periodo de 1952 a 1970 variou de
0,021 a 0,064, indicando que nao havia uma tendéncia para a pratica de endogamia ou a divisao
em diferentes familias nesse plantel (Fonseca, 1973). Ja Laat (2001), ao observar equinos
Campolina nascidos entre 1997 e 2000, identificou um coeficiente médio de endogamia de 3,7%
para a populagdo.

Quando se trata da raca Trakehner, um aumento considerdvel nas taxas de endogamia
foi atribuido a introducdo de mais linhagens de padreadores por meio de inseminagdo artificial
a partir de 1990, impactando a estrutura populacional (Teegen et al., 2009).

Ao estudar os efeitos da endogamia sobre caracteristicas morfométricas em Mangalarga
Marchador, foram observados poucos efeitos negativos, exceto para a largura da garupa. No
entanto, para animais com endogamia acima de 5,3%, esse efeito se tornou significativo. A cada
aumento de 1% no F, houve acréscimos nas medidas de comprimento de cabeca (0,0927),
comprimento da espadua (0,0731), comprimento da garupa (0,0894) e significativo para largura
de garupa (0,0041) (Gongalves et al., 2012).

Ao avaliar cavalos Andaluz registrados até 1998, Valera et al. (2005) observaram uma
média de endogamia de 8,48% para essa populacdo, com um coeficiente de parentesco de
12,25%. Esses valores foram justificados pelo uso deliberado de garanhdes Carthusian no final
do século XX. Isso foi feito para preservar a variabilidade genética da raga, embora os autores
tenham mencionado um uso desigual dos cavalos Carthusian para reproducao.

Quanto a raca Hispano-Arabe, a andlise do coeficiente de endogamia ao longo dos anos
revelou uma variacdo constante da consanguinidade. Na década de 1990, foram registrados
valores maximos de endogamia, chegando a 17%. Esse aumento foi atribuido a introdug@o de
animais resultantes de cruzamentos entre as ragas originais e a Hispano-Arabe (Gémez,
Ronquillo e Delgado, 2011).

Pinheiro et al. (2013), ao caracterizarem cavalos da raga Sorraia por meio do pedigree,
relataram um coeficiente de endogamia de 26,99% para toda a populacdo e 27,54% excluindo
os fundadores. Nos primeiros cinco anos ap6s a fundacao da associacdo, nao houve registros de
nascimentos, resultando em parte dos produtos sendo originados de acasalamentos entre
fundadores. Esse fato contribuiu para que o coeficiente de endogamia permanecesse nulo. O
valor elevado de F foi atribuido ao ndmero limitado de fundadores, baixo tamanho efetivo
populacional, isolamento genético e uso excessivo de certos cavalos para reprodugao. Portanto,
Kjollerstrom, Gama e Oom (2015) destacaram a importancia de controlar o alto nivel de

endogamia na raga Sorraia.
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Ao avaliar a populacdo de cavalos Holsteiner até 2010, Roos et al. (2015) observaram
um coeficiente médio de endogamia de 2,27% para a populacio total e 2,47% para os individuos
endogamicos. O valor de F calculado para toda a populacdo foi de 1,57%. Os autores notaram
um aumento gradual da endogamia ao longo do tempo, aumentando em 1% na primeira geracao
da populacdo de referéncia. No entanto, a dltima geracdo avaliada, correspondendo aos anos de
2000 a 2010, apresentou uma reducdo no coeficiente de endogamia, chegando a 0,8%. Nao
houve aumento nos niveis de endogamia em 2008 e anos subsequentes, com uma média
estagnada de 2,9%.

Na avaliacdo do coeficiente de endogamia, € necessdrio levar em conta a inseminagdo
artificial, que pode resultar no aumento do nimero de descendentes de pais campedes,
diminuindo, por sua vez, a variabilidade genética da populagcdo em analise (Assis et al., 2009).
Os efeitos da endogamia sobre caracteristicas reprodutivas podem ser negativos, mas evitando
cruzamentos com coeficientes de endogamia excessivamente altos, as taxas de parto, por
exemplo, podem ser melhoradas. Isso foi evidenciado em estudos com cavalos das racas

Standartbred trotters e Finnhorses (Sairanen et al., 2009).

2.4.2. Intervalo de geracoes

O conceito de Intervalo de Geragdes (L) diz respeito a média de idade dos progenitores
no momento do nascimento dos seus descendentes que serdo utilizados para reproducao na
geragdo seguinte. Segundo Falconer e Mackay (1996) e James (1977), esse parametro pode ser
avaliado separadamente para machos e fémeas, o que proporciona uma compreensao mais
precisa da dindmica de acasalamento dos animais. Essa andlise permite entender o tempo
necessdrio para a transferéncia de genes entre pais e filhos, o que € fundamental para estimar o
progresso genético em caracteristicas produtivas, como relatado por Falconer e Mackay (1996)
e Pereira (2012).

A reducdo do intervalo tem intuito de promover avanco genético anual na populacao,
visando a rdpida introdugdo de caracteristicas econdmicas favordveis nos rebanhos e nos
programas de sele¢do, conforme apontado por Faria (2016). Nos equinos, ao contrario de outras
espécies de finalidades produtivas, o L tende a ser mais extenso devido a particularidades
reprodutivas, como a gestacdo prolongada, a postergacdo da idade para o primeiro parto das
éguas e o tempo necessdrio para avaliar e confirmar o desempenho dos machos e de suas proles

em competicdes, como destacado por Pereira (2012) e Faria (2016).
O intervalo de geracdes (L) pode ser obtido pela equacdo: L = %, em que S € a soma das

idades dos pais ao nascimento da progénie, ponderada pela contribuicao de cada classe de idade
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para a descendéncia recém nascida (Bijma e Woolliams, 1999). O valor de S pode ser obtido

por meio da funcdo agecont() do pacote optiSel (Wellmann, 2019) do programa R.

2.4.3 Tamanho efetivo

O tamanho efetivo (Ne) de uma populacao representa o nimero hipotético de individuos
que gerariam a mesma taxa de endogamia observada na populagdo real, caso ocorresse
acasalamento aleatorio (Falconer e Mackay, 1996).

O Ne estd ligado a prevaléncia de acasalamentos endogdmicos dentro de uma populagao.
Mantendo-se constante o nimero total de animais, o tamanho efetivo tende a diminuir a medida
que a frequéncia de acasalamentos entre parentes aumenta. Calcular o Ne é de grande
importancia para controlar a variabilidade genética da populacdo, planejar a inclusdo de novos
materiais genéticos e estruturar acasalamentos adequados. Esse cédlculo também ajuda a
compreender como a variagdo no nimero de machos e fémeas usados para reproducdo, bem
como o tamanho das familias, afeta as mudancas na endogamia média da populacio e suas
consequéncias (Falconer e Mackay, 1996).

Nesse sentido, a descri¢ao da constituicao genética da populacio pode ser feita com base
na proporc¢ao ou porcentagem de genétipos ou alelos. A composi¢do genética do grupo estd
intimamente ligada a transmissdo dos genes de uma geracdo para a proxima (Falconer e
Mackay, 1996; Procopio, Bergmann e Costa, 2003).

Um estudo avaliando a estrutura populacional de um plantel da raca Campolina no
periodo de 1952 a 1970, observou um Ne menor do que o nimero real em todos os quatro
periodos avaliados. Os valores de Ne para os periodos 1952-1956, 1957-1961, 1962-1966 e
1967-1970 foram, respectivamente, 27,47; 32,20; 27,75 e 19,76 (Fonseca, 1973). Essa variacao
pode ser explicada pelo fato de que o tamanho efetivo populacional também € uma estimativa
da quantidade de individuos em uma drea geografica que sao capazes de se reproduzir (LAAT,
2001; PROCOPIO, 2007). No caso especifico do estudo de Fonseca (1973), foi observado que
o periodo com um maior Ne coincidiu com uma maior propor¢ao de machos e fémeas em idade
reprodutiva.

Os ndmeros efetivos de fundadores (fe) e de ancestrais (fa) sdo indicadores relevantes
para avaliar a variabilidade genética de uma populagdo. O fe permite calcular a contribui¢ao
dos fundadores para a diversidade genética da populacdo atual, enquanto o fa se refere ao
numero de ancestrais (sejam fundadores ou nao) necessarios para explicar essa diversidade. O
fa complementa o fe, pois leva em consideracdo perdas na variabilidade genética devido a
estrangulamentos genéticos resultantes do uso intensivo de determinados animais para

reproducdo (Boichard et al., 1997, Gutiérrez e Goyache, 2005, Lacy, 1989, Roos et al., 2015).
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Em um estudo com cavalos Sorraia, Pinheiro et al. (2013) encontraram um valor de fe
igual a 13 para toda a populacdo, aproximadamente dobro do ndmero de fundadores, que foi de
7,46 animais. Isso pode ser explicado pela possivel perda de variabilidade genética devido ao
uso desigual de certos individuos. Quanto ao fa, quatro animais foram identificados como
ancestrais. De acordo com Boichard et al. (1997), essa discrepancia € resultado da
superestimacdo no célculo do fe, que ndo considera possiveis gargalos que podem ocorrer
durante o processo de sele¢do, enquanto o fa leva em conta a contribui¢ao de antepassados que
ainda ndo foram avaliados.

O tamanho efetivo da populacio pode ser calculado de utilizando-se a taxa de endogamia
por geracio em que:

1 Fe—Fy_
Ne=— ¢ AF:M
2AF 1-Fp_,

onde F; e Fi.| representam a endogamia média da progénie e de seus pais, respectivamente.
Adicionalmente, calcula-se o Ne baseado no nimero de pais por geragdo em que:

4N
Ne= —2N
Nm+Nf

onde N, e Nt representam o ndmero de garanhdes e éguas, respectivamente.

2.5 Técnicas Multivariadas

A anélise multivariada abrange uma diversidade de técnicas estatisticas que avaliam
simultaneamente multiplas varidveis relacionadas a um objeto de estudo. O conceito de anélise
multivariada estd na interrelagdo entre essas varidveis, indo além de uma simples avaliacao de
multiplas varidveis ou observacdes (Hair Jr. et al., 2009).

Hair Jr et al (2006) classificam as técnicas multivariadas em duas categorias principais:
as Técnicas de Dependéncia, onde uma varidvel ou conjunto delas é considerado como a
varidvel dependente a ser predita ou explicada por outras varidveis, denominadas varidveis
independentes; e as Técnicas de Interdependéncia, onde tanto o conjunto quanto o nimero de
varidveis podem ser definidos como dependentes ou independentes, envolvendo a andlise
simultanea de todas as varidveis no conjunto, como € o caso da Andlise Fatorial (AF).

Mingoti (2005) propde outra abordagem, dividindo as técnicas em Técnicas de
Inferéncia Estatistica e Técnicas Exploratdrias. As técnicas de inferéncia estatistica possibilitam
extrair conclusdes sobre a populagcdo a partir de informacdes de uma amostra multivariada,
enquanto as técnicas exploratorias simplificam a estrutura de variabilidade dos dados, muitas
vezes ndao dependendo do conhecimento prévio da distribuicdo de probabilidade dos dados
amostrais. Exemplos frequentemente utilizados dessas técnicas exploratérias incluem a Andlise

de Componentes Principais (ACP) e AF.
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A ACP e a AF tem como objetivo principal, reduzir a dimensionalidade do espago das
variaveis. Devido a essa similaridade entre as duas técnicas, muitos autores consideram a ACP
como uma alternativa a AF. No entanto, segundo Regazzi (2002), essa consideracdo pode gerar
confusdo, pois existem diferencas substanciais entre as duas abordagens: na ACP, a énfase estd
na explicacdo da variancia total, ao passo que na AF visa-se explicar as covariancias entre as
varidveis resposta; na AF, as varidveis originais sdo expressas como combinag¢des lineares dos
fatores, enquanto na ACP, os fatores sdo fungdes lineares das varidveis originais.
Fundamentalmente, a ACP ndo exige pressuposicdoes, enquanto a AF requer varias
pressuposicdes essenciais, que sao mais conceituais do que estatisticas, como, por exemplo, a
necessidade de correlacOes significativas entre as varidveis para a aplicacdo da técnica, e a
condic¢do de que cada fator comum deve ter uma variancia igual a um, entre outras. Além disso,
se o nimero de fatores for alterado, os fatores estimados na AF também se alteram, ao passo
que isso nao ocorre na ACP.

A analise fatorial € uma das técnicas multivariadas mais reconhecidas, tendo suas
origens nos estudos desenvolvidos por Charles Spearman (1904), que concebeu um fator como
um {indice geral de inteligéncia. Segundo Johnson e Wichern (2002), o modelo fatorial é
fundamentado no seguinte raciocinio: se as varidveis podem ser agrupadas por suas correlacoes,
ou seja, se todas as varidveis dentro de um grupo especifico estdo altamente correlacionadas
entre si, mas tém correlacdes relativamente baixas com varidveis em grupos diferentes, entdo é
plausivel que cada conjunto de varidveis represente um unico fator, responsivel pelas
correlagdes observadas.

Fernandes e Lima (1991) descrevem que a AF possui como principio bésico a redugdo
do nimero original de varidveis resposta a um conjunto menor de "fatores" (ou varidveis
latentes) independentes e ndo observados, os quais explicam de maneira simples e reduzida as
varidveis originais.

De acordo com Toledo e Nicolella (2002), a AF envolve trés etapas: a obtengdo da matriz
de correlacdo entre as variaveis; a extracdo dos fatores comuns utilizando métodos como o das
componentes principais € o da maxima verossimilhanca; e a rotacdo dos eixos relativos aos
fatores comuns. E comum deparar-se com uma matriz de dificil interpretagio, na qual ndo é
possivel identificar quais varidveis sdo mais importantes para cada fator. Diante desse
problema, procede-se a rotacao da matriz de cargas fatoriais, associando de maneira mais clara
um nuimero de varidveis a cada fator, simplificando a solu¢ao e facilitando a interpretacao.

Independentemente da abordagem adotada, a andlise multivariada oferece uma

variedade de métodos com diferentes propdsitos. Portanto, € crucial escolher o método
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apropriado para os dados em questdo, aplicd-lo corretamente, interpretar os resultados

adequadamente e extrair conclusdes validas (Reis, 1997).
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3. OBJETIVOS GERAIS E ESPECIFICOS

Objetivou-se investigar a relacdo entre caracteristicas morfoldgicas e de andamento
em cavalos da raca Mangalarga Marchador, por meio da andlise de fatores, assim como
identificar varidveis latentes com relevancia bioldgica (pseudo-fendtipos) e estimar seus
parametros genéticos via inferéncia Bayesiana. Além disso, objetivou-se estimar os
coeficientes de endogamia na populacdo e avaliar depressdo endogdmica sobre as

caracteristicas morfoldgicas e de andamento avaliadas na raca Mangalarga Marchador.
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HIGHLIGHTS

Factor analysis allows identifying latent variables with biological relevance in horses.
Morphological and gait evaluation in horses can improve the breed’s genetic gain.
Factor analysis reduces the dimensionality of variables and computational demand.
Multivariate analysis in horses contributes to the genetic progress of the breeds.
Multitrait evaluation allows evaluating genetic evolution in horses.

Bayesian inference allows estimating genetic parameters in horses.
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ABSTRACT

We aimed to identify latent variables with biological relevance through a factor analysis
for morphological and gait traits in Mangalarga Marchador (MM) horses and estimate their
genetic parameters via Bayesian inference. A total of 15 morphological and performance traits
were collected from 50,172 horses: withers height, croup height, thoracic perimeter, cannon
bone perimeter, head length, neck length, back and loin length, croup length, shoulder length,
body length, head width, croup width, morphofunctional points, gait and total points. The
dataset was provided by the Brazilian Association of Mangalarga Marchador Horse Breeders
(ABCCMM). A factor analysis was performed and six latent factors that explained 73% of the
total variance of the data were extracted. From them, four factors showed biological relevance,
namely “height” (F1), “gait ability” (F2), “robustness” (F3) and “head size” (F4), and were
explored in genetic analysis. The heritability estimates of the latent factors were of moderate to
high magnitudes (0.47, 0.29, 0.42 and 0.40, for F1, F2, F3 and F4, respectively). The genetic
correlations ranged from zero to high magnitudes, with noteworthy values observed between
factors F1 and F4 (0.80), F1 and F3 (0.444), and F3 and F4 (0.33). The factor analysis showed
to be an adequate alternative for reducing the dimensionality of variables and, consequently,
the computational demand in the genetic evaluation of MM horses. Moderate heritabilities
indicate the possibility of effective selection of horses based on these traits. In general, the
correlations suggest that the selection of factors may result in genetic gains ranging from
negative to high for other factors.Therefore, the four factors are indicated to be used as selection
criteria in MM horse breeding programs, which might contribute to the genetic improvement of
the breed.

Keywords: Equine, multivariate statistics, morphology, gait, genetic progress.
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INTRODUCTION

The horse industry in Brazil, with a herd of approximately five million animals, moves
around R$ 16.15 billion annually and is responsible for over 3.5 million jobs, playing a
fundamental role in the national economy (Lima and Cintra, 2016). The Mangalarga Marchador
(MM), a genuinely Brazilian horse breed from the state of Minas Gerais, is among the main
breeds reared in Brazil. The Brazilian Association of Mangalarga Marchador Horse Breeders
(ABCCMM) has the largest number of registered animals and members, standing out as the
largest association in Latin America.

Despite the importance of MM for the equine industry in Brazil, genetic studies for this
breed and the estimation of genetic parameters for economically important traits, mainly related
to morphology and gait, are still scarce when compared to other production animals. Among
the morphological traits, the following stand out: withers and croup heights; head, neck, back,
croup, shoulder and body lengths; head and buttock widths; and thoracic and shin perimeters
(Petry et al., 2012). The gait traits, in turn, are related to the quality and type of gait. Therefore,
the selection of the best MM individuals may involve a large number of traits.

Multitrait genetic models can be applied for genetic evaluation of animals when multiple
traits should be considered. However, serious limitations may arise related to the high
complexity of the statistical model and, consequently, high computational demand. In addition,
the selection for multiple traits through selection indexes is complex, since it requires the
development of economic values for the traits and the genetic gain may be reduced as the
number of traits included in the index increases (Macciotta et al., 2012).

A suitable alternative to optimize the genetic evaluation in this context is the use of
multivariate statistical methods to reduce the dimensionality of a large number of traits through
the identification of a small group of latent variables. The use of a reduced number of new
alternative variables with biological relevance decreases computational demand and allows
greater genetic gain for all traits (Teixeira et al., 2016).

Among the multivariate methods, factor analysis allows identifying a smaller number
of new unrelated latent variables (factors), which summarize the main information of the
original variables (Conte et al., 2016). In addition, the factors can be treated as pseudo-
phenotypes in genetic evaluation models, allowing the joint selection for a group of traits.
Although there are few researches applying multivariate methods in the genetic studies of
horses, several studies involving factor analysis in other species have been reported in literature
(Silva et al., 2011; Aspilcueta-Borquis et al., 2012; Macciotta et al., 2015; Teixeira et al., 2015;
Nakano et al., 2015; Conte et al., 2016; Paiva et al., 2019). Therefore, we aimed to identify
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latent variables with biological relevance (pseudo-phenotypes) through a factor analysis for
morphological and gait traits in MM horses and estimate their genetic parameters under a

Bayesian framework.

MATERIAL AND METHODS
Phenotypic data

The dataset was provided by the ABCCMM Genealogical Registry Service. Data of sex,
date of birth, date of the horse identification form, and morphological and functional traits
measured by technicians trained and accredited by ABCCMM were recorded from 50.172
horses between 1950 and 2018. The pedigree file included seven generations with a total of
222,990 animals, of which 16,816 were sires and 80,470 were dams.

The following morphological traits, measured in animals aged approximately 36 months
at the time of inspection for registration, were analyzed:

1) Withers height (WH) — represents the measurement from the ground to the highest
point of the withers, between the upper edges of the two shoulders; 2) Croup height (CH) -
measurement from the ground to the central and highest part of the sacral region, included
between the internal angles of the iliac bones; 3) Thoracic perimeter (TP) - circumference from
the end of the withers to the passage of the concave part of the sternum; 4) Cannon bone
perimeter (CP) - circumference of the middle third of the metacarpal bone; 5) Head length (HL)
- distance between the proximal end of the head and the tip of the snout; 6) Neck length (NL) -
distance between the cranial end of the dorsal arch of the atlas and the middle third of the cranial
edge of the scapula; 7) Back and loin length (BL) - distance between the end of the withers and
the iliac tuberosity; 8) Croup length (CL) - distance between the tip of the hip and the tip of the
buttock; 9) Shoulder length (SL) - distance between the dorsal edge of the scapular cartilage
and the tip of the shoulder; 10) Body length (BL) - distance from the tip of the shoulder to the
tip of the buttock; 11) Head width (HW) - distance between the lateral edges of the forehead at
the height of the eye sockets; and 12) Croup width (CW) - distance between the right and left
hip region ends (Figure 1).
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Figure 1: Measurements of morphological traits in Mangalarga Marchador horse: 1- Withers height
(WH); 2- Croup height (CH); 3- Thoracic perimeter (TP); 4- Cannon bone perimeter (CP); 5- Head
length (HL); 6- Neck length (NL); 7- Back and loin length (BL); 8- Croup length (CL); 9- Shoulder
length (SL); 10- Body length (BL); 11- Head width (HW); and 12- Croup width (CW).

Additionally, morphofunctional points (MP), gait (GA) and total points (TPO) were also
analyzed. The morphofunctional points (MP) are points assigned to the animal through a visual
assessment, performed by an ABCCMM technician. In this evaluation, the main morphological
traits related to the animal's functionality are considered, in addition to the pace and gallop
traits. The score ranges from 1 to 100 based on the breed pattern defined by the ABCCMM.
Therefore, animals with greater harmonies of morphofunctional traits receive the highest points.
The description of the traits and their values in the composition of MP are presented in Table

1.
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Table 1. Description of traits evaluated for the composition of morphofunctional points in

Mangalarga Marchador horses.

Specification * Values

I -Appearance 4 points

IT — Head 5 points
IIT -Characterization/expression 10 points
IV —Neck 4 points

V —Upper 23 points
VI — Thoracic limbs 24 points
VII — Pelvic limbs 20 points
VIII — Action 10 points
Total 100 points

I (general assessment of exterior and temperament); II (ear, forehead, chamfer, eyes, nostrils,
mouth, throat, muzzle and cheek); III (conformation and proportion of body parts); IV (pyramid
shape); V (Withers, Chest, Thorax, Back and loin, Point of Hip, Croup, Tail); VI (Shoulder,
Forearm, Knee, Cannon, Fetlock, Pastern, Hoof, Posture); VII (Thigh/Gaskin, Hock, Cannon,
Fetlock, Pastern, Hoof, Posture); VIII (Step, Gallop).

The GA is also a score assigned by visual assessment, which ranges from 1 to 100,
according to the quality of the animal's gait movement at different speeds. Additionally, a score
of 0 may appear, in which case the individuals are disqualified for not exhibiting the undesirable
type of gait. Animals that perfectly meet all morphological and gait criteria receive maximum
points (100 points). The GA is based on the following eight criteria for its composition:

1)  Support - is the contact of the animal's hoof on the ground and its maintenance,
with total or partial support of the hoof. The support is divided into: 1) diagonal support, when
the hoof of one of the diagonal bipeds is in contact with the ground; ii) lateral support, when
one of the side bipeds is in contact with the ground; iii) triple support, when one member
remains in total suspension and the other three in total or partial contact with the ground); and
iv) monopedal support, when three members are in total suspension and only one is in full or
partial support with the ground; 2) Footprint type - represents the signal left by the hoof when
passing by. During the extension of the limb and support, the posterior limb can make three
types of footprints: overlapped (when the posterior supports over the place where the previous
one had supported); backward (when the posterior supports behind the trail of the anterior); and
overextended (when the posterior supports in front of the trail of the anterior); 3) Gait gesture -

represents the quality of the diagram (characteristic that describes stride orders and sequence of
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contact of the animal's limbs with the ground) with the animal's dissociation, combined with
the posterior and anterior movements quality; 4) Convenience - represents the comfort that the
horse provides to the rider while riding, It is evaluated by the technician who rides the animal
and assigns a grade based on the horse's softness.; 5) Style - combination of a noble, elegant
posture and in harmony of movements with a set of front oblique to the ground and the tail
juxtaposed to the body; 6) Dressage - combination of respect for the control of reins, legs and
seat, temperament and submission of the animal during gait assessment; 7) Performance -
easiness that a horse has to travel a greater distance with the least number of strides possible.
The strides must be elastic and wide; 8) Regularity - represents the maintenance of the gait
movement during the evaluation test. It is desirable that the animal always maintains the
diagram, movement, style, comfort and the same pace during the presentation.

The total points (TPO) is defined as the sum of morphofunctional and gait points.

Data consistency analysis was performed using the R software (R Core Team, 2019).
Duplicated animals, animals with no sex information, date of birth, review date, age at review
lower than 910 days and greater than 5500 days (i.e., age at review ranged from 2.5 to 15 years),
and with all phenotypes equal to zero were excluded. Data of gait and morphology points greater
than 100, final points greater than 200, and morphology and total points equal to zero were
considered missing. If a score was considered a missing data, the other points in that review
were also considered missing data. Contemporary groups (CG) were defined by the
combination of animals’ year and season of birth. Animals belonging to CG with less than five
records and CG that lacked information on at least two sires were excluded from the analyses.
Finally, measurements outside the range of mean + three standard deviations within each CG
were excluded for morphological traits. After editing the data, measurements of 48,075 animals

recorded between the years 1980 and 2016 were analyzed (Table 2).
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Table 2. Number of measurements (N), mean, standard deviation (SD), coefficient of variation

(CV%), minimum (MIN), maximum (MAX) and number of contemporary groups (NCG)

values of the morphological and gait traits of Mangalarga Marchador horses.

Traits' N Mean SD CV% MIN MAX NCG
WH 48075 1.48 0.03 2.02 1.40 1.57 144
CH 48003 1.47 0.03 2.04 1.36 1.56 144
HL 47833 0.57 0.02 3.50 0.50 0.64 144
NL 47781 0.62 0.03 4.83 0.50 0.71 144
BL 47909 0.48 0.04 8.33 0.37 0.77 144
CL 47675 0.51 0.03 5.88 0.41 0.62 144
SL 47798 0.52 0.02 3.84 0.43 0.65 144
BLL 47941 1.50 0.04 2.66 1.36 1.64 144
HW 48032 0.20 0.01 5.00 0.15 0.53 144
CW 47790 0.50 0.02 4.00 0.40 1.71 144
TP 47868 1.72 0.05 2.90 0.51 1.96 144
CP 47832 0.18 0.01 5.55 0.15 0.23 144
GA 46616 61.78 23.93 38.73 0 100.00 134
MP 46616 69.69 11.09 1591 1.4 100.00 134
TPO 46616 131.47 34.03 25.88 1.4 196.00 134

' WH= Withers height; CH = Croup height; HL = Head length; NL = Neck length; BL = Body
length; CL = Croup length; SL = Shoulder length; BLL = Back and loin length; HW= Head

width; CW = Croup width; TP = Thoracic perimeter; CP = Cannon bone perimeter; GA = Gait;

MP = Morphofunctional points; TPO = Total points.

Factor Analysis

Factor analysis is a multivariate statistical method used to synthesize information from

observed variables into a smaller set of unobservable latent variables. Initially, the adequacy of

the data for factor analysis was assessed using the Pearson’s correlation coefficients between

the original traits, the Kaiser-Meyer-Olkin test (KMO) and the Bartlett's test of sphericity
(Cerny and Kaiser, 1977).
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The model used in the factor analysis can be expressed in matrix notation as:
Y-u=IF+¢
in which Y is the random vector corresponding to the records of the original variables (traits);
u is the vector of means; T is the coefficient matrix (factor loadings) that relates the latent
variables to the original variables; F is the random vector of unobservable latent variables
(factors); ¢ is the residual random vector.

Therefore, each of n original variables can be represented as a linear combination of m
common factors plus a specific residual variable (Meyer, 2009). In this way, the covariance
matrix () of the original variables can be expressed as:

T=ITT+vy
In which I is the matrix of factor coefficients (part shared by all variables - communality) and
v is the identity matrix of residual (co) variance (uniqueness) (McDonald, 1985).

The extraction of new unobservable latent variables (factors) was performed using the
main component method through the “psych” package of the R software (R Core Team, 2019).
The varimax algorithm was used for the factor rotation procedure. Rotation consists of
transforming the initial factors so that they become oblique or orthogonal, simplifying the
structure of the factors and making them independent (Khattree and Naik, 2000). The number
of factors extracted was established by the variance criterion, which sets a minimum percentage
of 70% of the variance explained as a determinant of the number of factors to be considered
(Teixeira et al., 2015).

After identifying the factors related to the original variables, the factor points for each
animal were estimated using the weighted least squares method (Bartlet, 1937). The points of
the factors that presented biological explanation were considered as pseudo-phenotypes in the
genetic analysis.

Factor analysis has some limitations regarding its use. Traditional literature tends to
suggest the exclusive use of continuous or discrete variables, as indicated by Figueiredo and
Silva (2010). However, with technological advances and the increasing sophistication of
available statistical softwares, it is now possible to conduct factor analysis that incorporate
categorical variables.

A practical example is the use of the "polychor()" function from the "psych" package in

the R statistical environment, which enables factor analysis with categorical variables.
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Genetic analysis

The variance components of the pseudo-phenotypes were estimated using the Gibbs
sampling algorithm, using the GIBBS1F90 software (Misztal et al., 2002). The multitrait
Bayesian model can be expressed in matrix notation as:

y=XB+Za+e

In which y is the vector of observations of the pseudo-phenotypes, assumed as y|B,a,2,, Zc ~ N
(XB+Za, 2.QI); B is the vector of systematic effects (CG and sex), assuming uniform
distribution; a is the vector of random additive genetic effects,a|Z,~N(0, AQZ,), where A is the
additive relationship matrix among the animals, X, is the matrix of additive genetic covariance
and ® is the Kronecker product ; X is the incidence matrix of systematic effects; Z is the
incidence matrix of random additive genetic effects; e is the vector of residual effects,
e|Z.~N(0,I ® X.) where I is an identity matrix and X, is the residual covariance matrix. The
Inverse Wishart distribution was used as a priori distribution for X, and Z..

A total of 200,000 MCMC (Monte Carlo via Markov Chains) iterations were used for
inference. The burn-in and thin sizes were 50,000 and 3 iterations, respectively. The posterior
estimates were obtained using the POSTGIBBSF90 program (Misztal et al., 2002) and the

convergence was evaluated through the Geweke test (1992).

RESULTS

In the assessment of data adequacy for factor analysis, the estimates of Pearson's
correlation coefficients between the 15 traits showed sets of variables with moderate to high
correlations (Figure 2), which is favorable for grouping the traits in the factor analysis. In
addition, Bartlett's test of sphericity showed statistical significance (P <0.01) and the KMO

index was 0.8, which is considered adequate, as suggested by Hair et al. (2014).
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TPO -

Figure 2. Matrix of Pearson's correlation coefficients between evaluated traits in Mangalarga
Marchador horses: WH= Withers height; CH = Croup height; HL = Head length; NL = Neck
length; BL = Body length; CL = Croup length; SL = Shoulder length; BLL = Back and loin
length; HW= Head width; CW = Croup width; TP = Thoracic perimeter; CP = Cannon bone
perimeter; TPO = Total points; GA = Gait; MP = morphofunctional points.

Six latent factors were extracted, that explained 73% of the total variance of the data
(Table 3). Among these factors, four showed biological relevance and were explored in genetic

analysis.
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Table 3. Latent (Fi), communality (h?) and uniqueness (1;) factors for the morphological and

performance traits observed in Mangalarga Marchador horses.

Traits’ FI. F2 F3 F4 F5 F6 R vy,
WH 090> 007 018 012 -0.02 019 090 0.098
CH 0892 -003 0.5 0.2 010 018 088 0.122
HL 032 -0.04 053 0712 009 -029 0.67 0.326
NL 053 -0.14 043 -021 -039 -0.14 0.71 0.291
BL 011 -0.16 0.19 002 090> -0.02 088 0.123
CL 0.15 -0.08 0792 005 007 008 0.66 0.335
SL 024 001 070> 013 -005 022 0.60 0.400
BLL 0712 002 033 000 0.15 024 070 0303
HW 008 -0.02 0.09 0932 002 008 089 0.114
CW 0.15 -0.18 070> -0.01 022 022 061 039
TP 024 -006 043 001 016 061 065 0.349
CP 025 001 0.2 005 -0.08 0772 0.68 0316
GA 003 0972 -0.11 -0.03 -006 -0.06 095 0.047
MP 004 096> -004 001 -006 006 093 0.073
TPO 0.0 0992 -0.09 -001 -006 -0.02 099 0.006

Variance explained (%) 024 025 021 010 0.09 0.11

Accumulated variance (%) 049 0.25 069 091 1.00 0.81
"'WH= Withers height; CH = Croup height; HL = Head length; NL = Neck length; BL = Body
length; CL = Croup length; SL = Shoulder length; BLL = Back and loin length; HW= Head

width; CW = Croup width; TP = Thoracic perimeter; CP = Cannon bone perimeter; TPO =
Total points; GA = Gait; MP = Morphofunctional points.
2 Values indicate factor loadings equal or greater to 0.70, which were considered significant for

the interpretation of the factor pattern, as proposed by Brow (2015).

The first latent factor (F1) showed a high and positive correlation with WH, CH and
BLL (factor loadings ranged from 0.71 to 0.90). Therefore, F1 indicates that the height of the
animal is highly correlated with body length in MM horses. The second factor (F2) showed a
high and positive correlation with TPO, GA and MP (factor loadings ranged from 0.96 to 0.99),
indicating that these traits are related to the animal's gait capacity. The third factor (F3) showed
a positive correlation with CL, SL, and CW (factor loadings ranged from 0.70 to 0.79), which
are morphological traits related to the animal's robustness. The fourth factor (F4) showed a

positive correlation with HL. and HW (factor loadings equal to 0.71 and 0.93, respectively),



51

which are traits that represent the animal's head size. Thus, under biological interpretation,
factors 1, 2, 3 and 4 were named height, gait ability, robustness and head size, respectively,
according to the different combinations of traits in the four factors.

The posterior means, posterior standard deviations (PSD), and the 95% highest
probability density intervals (HPD95%) of the variance components and heritabilities for the

four factors (height, gait ability, robustness and head size) are shown in Table 4.

Table 4. Posterior means, posterior standard deviations (PSD) and the 95% highest probability
density intervals (HPD95%) of the additive genetic variances (c2), residual variances (62) and

heritabilities (h?) of the four factors evaluated in Mangalarga Marchador horses.

Latent Factors! Parameters Mean + PSD HPD95%
F1 ol 4.20+0.11 397:4.44
(height) ol 4.72 £0.80 4.56 :4.87
h? 0.47£0.10 0.44 :0.49

F2 ol 0.27+£0.98 0.25:0.29
(gait ability) ol 0.66+0.80 0.65:0.68
h? 0.29+0.92 0.27 : 0.30

F3 I 0.63+0.17 0.60 : 0.67
(robustness) al 0.89+0.12 0.86:0.91
h? 0.41+£0.95 0.39:0.43
F4 ol 1.00+0.31 0.942 : 1.06
(head size) od 1.51+£0.22 1.472:1.55
h? 0.39+0.10 0.378 : 0.41

'F1= Factor 1; F2= Factor 2; F3= Factor 3; F4= Factor 4.

The posterior means, PSD, and the HPD95% of the genetic correlations between the

four factors (height, gait ability, robustness and head size) are shown in Table 5.
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Table 5. Posterior means, posterior standard deviations (PSD) and the 95% highest probability
density intervals (HPD95%) of the genetic correlations between the four factors evaluated in

Mangalarga Marchador horses.

Latent factors! Mean + PSD HPD95%
F1 and F2 -0.11+0.02 -0.16 ; 0.07
F1 and F3 0.44+0.01 0.41;0.47
F1 and F4 0.80+0.00 0.78; 0.81
F2 and F3 -0.01+0.02 -0.05 ; 0.03
F2 and F4 0.10+0.02 0.05;0.15
F3 and F4 0.33+0.01 0.29;0.36

F1=Factor 1 (height); F2= Factor 2 (gait ability); F3= Factor 3 (robustness); F4= Factor 4 (head

size).

DISCUSSION

In this study, a factor analysis was performed for 15 morphological and gait traits in
MM horses, which allowed the setting of four new latent variables (factors) with biological
relevance. Therefore, it was possible to reduce the dimensionality of the evaluated traits and,
consequently, the computational demand in ten hours and thirty-six minutes for genetic
analyses. The first latent factor (“height”) was associated with WH, CH and BL. Mangalarga
Marchador animals present withers and croup heights proportional to their body length, as
defined by the breed's racial pattern established by ABCCMM, which explain the significant
factor loadings (Table 3). The proportionality between WH, CH and BL are related to better
biomechanics during the movement, and better balance, body stability and coordination of the
limbs. In addition, the animals’ withers and croup height measurements are similar: WH is
usually one to two centimeters higher than CH, as reported by Cabral et al. (2004). For selection
purposes, animals with breeding values close to the average for the height factor should be
selected, since horses that are not too tall or small are preferred.

The second latent factor (“gait ability”) was associated with TPO, GA and MP. This
result suggests that MP has a high correlation with GA. Therefore, animals with better
conformation and proportions tend to have better functionality, with greater quality of gait
movement and, consequently, higher total points. Animals with greater breeding values for this
factor should be selected, since gait has a great economic relevance in the MM breed.

The CL, SL, CW and TP were grouped in the third latent factor (“robustness’). Santiago
et al. (2014) observed that a longer croup in MM horses may be related to the need for a greater

contraction force to obtain wider strides. In addition, a shorter SL is related to less displacement
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of the forelimbs and smaller TP, promoting less flexion and impact damping of the limb with
the ground (Jones, 1987; Lage et al., 2009). The CW, in turn, is related to the presence of longer
muscles, capable of wide contractions, facilitating propulsion movements and engagement of
the posterior ones (Nascimento, 1999). Therefore, these four traits are related to the animal's
strength and vigour, which justifies the designation of this factor as “robustness”. All of them
showed positive factor loadings (Table 3), which suggests that the factor score value increases
as the measures of these traits also increase. Thus, it is desired to select animals that have
intermediate to high genetic value estimates for this factor.

The HW and HL were grouped into the fourth latent factor (“head size”). The size of
the head is important, as it is related to the racial expression of the horse. The head that presents
disproportionate length and width promotes racial mischaracterization of the animal. According
to Borton (1979), the head is the first part to be observed on the horse and must be attractive,
light and proportional to the size of the body. In addition, the size of the head is related to the
balance of the animal during movement, assisting its coordination.

The heritability estimates of latent factors were of moderate to high magnitudes (Table
4), indicating sufficient genetic variance to obtain genetic gains for all traits in which the factors
are related. Therefore, the use of the four latent factors as selection criteria can contribute to the
genetic improvement of the MM breed and to a lower computational demand in genetic
analyses.

No previous studies were found addressing the estimation of genetic parameters for
latent factors (pseudo-phenotypes) related to horse traits and derived from a factor analysis.
However, heritabilities of low to high magnitudes have been reported for the original traits
related to the latent factors of the present study. Zambolini et al. (1996) reported heritabilities
of 0.49, 0.48 and 0.52 for WH, CH and BL in MM horses, respectively. These estimates were
similar to the heritability obtained for the factor “height” (0.49) in the present study. For the
morphological traits related to the factor’s “robustness” and “head size”, Zambolini et al. (1996)
reported higher heritabilities, ranging from 0.40 to 0.78. In contrast, Bussiman et. al. (2018)
reported heritability estimates for HL, HW, CL and CW of 0.30, 0.11, 0.15 and 0.21,
respectively, in the Campolina breed. Regarding the traits grouped in the factor “gait ability”,
Bussiman et. al. (2018) reported heritability of 0.07 for gait. No previous studies reporting
genetic parameters for TPO and MP in MM breed were found.

The genetic correlations between the factors ranged from zero to high magnitudes, with
notable values observed between factors F1 and F4 (0.80), F1 and F3 (0.44), F3 and F4 (0.33),
F1 and F2 (-0.11), and F2 and F3 (-0.01) (Table 5). These positive genetic correlations suggest

a synergistic effect from the genes that control these pseudo-phenotypes and indicate that
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selection for height may result in a moderate to high indirect genetic gain for robustness and
head size, respectively. Additionally, selection for robustness may also yield a moderate indirect
genetic gain, especially for head size. Meanwhile, the negative correlations suggest that

selection for head size and robustness may result in negative gains for gait ability.

The genetic correlations of the "gait ability" factor with the other factors ranged from
zero to low positive values (Table 5), suggesting that selection for gait ability may result in a
small indirect genetic gain, particularly for head size. The low magnitudes of these correlations
with the gait ability factor indicate that selection for this factor will not lead to significant
changes in the other traits, except for a low magnitude effect on head size.

Zamborlini et al. (1996) simultaneously estimated the effects of the environment and
genetic parameters for twelve measurable body traits, as well as the visual points of body
components and their proportions in MM breed horses during the genealogical registration.
They found average heritability estimates of 0.56+0.02 for the twelve traits and 0.62+0.02 for
the morphological score. This highlights the importance of the additive genetic component in
the morphological characteristics of the animals. The average estimates of the score were higher
than those reported by Molina et al. (1999) and Mota and Prado (2005), who found average
heritabilities of 0.25+0.04 and 0.42+0.02 for Mangalarga and Andalusian horses, respectively.

CONCLUSION

The factor analysis proved to be an adequate alternative for reducing the dimensionality
of variables and, consequently, the computational demand in the genetic evaluation of
Mangalarga Marchador horses. Four latent factors (height, gait ability, robustness and head
size) showed biological relevance and presented moderate to high heritability estimates,
indicating the possibility of effective selection of horses based on these traits. In general, the
correlations suggest that the selection of factors may result in negative to high genetic gains for
other factors. Therefore, the four factors are recommended for use as selection criteria in
Mangalarga Marchador horse breeding programs, which can contribute to the genetic

improvement of the breed.
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RESUMO

O aumento da endogamia em populacdes de equinos, causada pelo aumento do acasalamento
entre parentes proximos, € motivo de preocupacdo para o desenvolvimento de racas, uma vez
que pode interferir em caracteristicas morfoldgicas e, consequentemente, acarretar redugdo de
desempenho atlético desses animais. Objetivou-se estimar parametros genéticos, coeficiente de
endogamia, tamanho efetivo e avaliar a depressio endogdmica sobre caracteristicas
morfoldgicas e de desempenho em uma populagdo de cavalos da ragca Mangalarga Marchador
(MM). Foram utilizados dados com informacdes genealdgicas e de caracteristicas morfoldgicas
e de desempenho de 48075 animais de marcha batida oriundos do Servico de Registro
Genealdgico da Associacdo Brasileira dos Criadores do Cavalo mangalarga Marchador
(ABCCMM) entre 1950 e 2018. Foram estimadas as herdabilidades (4?) das caracteristicas, os
coeficientes de endogamia para genealogia completa, o intervalo de geracdo e a depressdao
endogdmica das caracteristicas. As estimativas de 4? variaram de 0,230,009 a 0,50+0,004. A
populacdo de 222990 animais apresentou endogamia média de 0,013+0,035, sendo 81593
animais endogamicos (36,6%) com endogamia minima (0,001), maxima (0,438) e média de
0,035+0,051. Dos animais endogamicos, 62755 (76,9%) eram fémeas e 18838 (23,1%) eram
machos. O intervalo de geracdes foi de 9,1 anos e o tamanho efetivo médio da populacao foi
igual a 26,61. Todas as caracteristicas avaliadas, apresentaram depressdo endogamica. A cada
1% de aumento na endogamia ocorreu a redu¢do em metros de 0,0371; 0,0380; 0,0030; 0,0228;
0,0131; 0,0168; 0,0168; 0,0430; 0,0129; 0,0145; 0,0412; 0,0004, respectivamente, para as
caracteristicas altura de cernelha; altura de garupa; comprimento da cabeca; comprimento do
pescoco; comprimento do dorso lombo; comprimento da garupa; comprimento da espadua;
comprimento do corpo; largura da cabeca; largura da garupa; perimetro tordcico; e perimetro
da canela. Além disso, para cada 1% de aumento na endogamia houve também uma reducio de
2,1889 pontos para nota de morfologia e 0,4861 para nota total. A nota de andamento apesar de
apresentar valor positivo, ndo foi estatisticamente diferente de zero. Os acasalamentos
endogamicos afetaram as caracteristicas morfologicas e de desempenho da populacdo de
cavalos Mangalarga Marchador. E imprescindivel orientar os acasalamentos de forma a manter

a endogamia em niveis reduzidos, evitando assim a depressao endogamica.

Palavras-chave: Equinos, melhoramento genético, acasalamentos, depressio endogamica,

morfologia, marcha.
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INTRODUCAO

Os cavalos da raca brasileira Mangalarga Marchador (MM) surgiram hé cerca de 200
anos a partir do cruzamento de cavalos da raca Alter, de origem portuguesa, com éguas nativas
da regido do sul de Minas Gerais. Esses cavalos Alter tém suas raizes na raca Andaluza
espanhola da Peninsula Ibérica. Os acasalamentos realizados para originar o MM resultaram
em animais com temperamento docil e porte elegante, selecionados especialmente para
montarias confortaveis (ABCCMM, 2018).

Com a definicdo do padrido racial para esses cavalos, técnicos credenciados vém
conduzindo avaliagdes sucessivas da conformacdo e da qualidade da sela, com grande énfase
no tipo de marcha, que pode ser marcha batida ou picada (Meira, 2010). Para um cavalo MM
expressar adequadamente a marcha, ele deve possuir o gene da marcha em seu genotipo,
refletindo em caracteristicas fenotipicas especificas, como angulacdes Osseas e propor¢des
lineares préprias dos marchadores (Santiago, 2013).

Estudos acerca da ragca MM se justificam pelo tamanho do rebanho nacional, sua ampla
distribuicdo geografica e importancia econdmica, sendo a raca mais prevalente em todo o
territério brasileiro (Santos, 2018). Dessa forma, muitos estudos sdo demandados para
aprofundar a compreensao desta raca, como estudos genéticos e reprodutivos, visando auxiliar
no direcionamento do melhoramento genético da mesma (Mendes, 2018; Santos, 2018). O
acompanhamento da evolugdo genética deve ser uma prioridade em todas as racas (Euclides
Filho et al., 2000). Assim, o estudo da variabilidade e do progresso genético da populacio nao
se concentra apenas nas mudangas necessarias, mas também nas andlises do programa de
selecdo utilizado (Santos, 2018).

Particularmente na raca MM, hd uma preocupacdo em relagdo a endogamia da
populacdo, uma vez que uma considerdvel parcela dos cavalos desta raca possui em seu
pedigree um ancestral amplamente difundido que se perpetuou ao longo de vérias geragdes. A
endogamia de um animal é determinada por meio de um célculo quantitativo que estima a
probabilidade de um individuo herdar alelos idénticos em um mesmo locus vindos de um
ancestral comum, dado pelo acasalamento entre parentes proximos. O aumento da endogamia
na criacdo de equinos é motivo de preocupacdo, uma vez que pode acarretar consequéncias
negativas, como a diminui¢do das medidas morfométricas, como apontado por Gandini et al.
(1992) e Bergmann et al. (1997). Além disso, quando o acasalamento entre individuos com
ancestrais em comum resulta em um alto valor do coeficiente de endogamia, isso pode resultar
em diminui¢cdo da fertilidade dos animais (Sairanen, 2009) e até reduzir a probabilidade de

sobrevivéncia do feto (Langois, 2012).
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Portanto, objetivou-se realizar estimar parametros genéticos, coeficiente de endogamia,
tamanho efetivo por geracdo e avaliar a depressio endogdmica sobre caracteristicas

morfolégicas e de desempenho em uma populagdo de cavalos da ragca Mangalarga Marchador.

MATERIAL E METODOS
Dados fenotipicos

Os dados utilizados foram coletados de 48075 animais de marcha batida oriundos do
Servico de Registro Genealdgico da Associacdo Brasileira dos Criadores do Cavalo Mangalarga
Marchador (ABCCMM) entre 1950 e 2018. Estas informacdes incluem dados sobre sexo, data
de nascimento, data da ficha de identificacdo do cavalo e caracteristicas morfolégicas e
funcionais avaliadas por técnicos credenciados pela ABCCMM.

As caracteristicas morfoldgicas foram medidas em cavalos com cerca de 36 meses de
idade no momento da inspecdo para registro e incluem: altura da cernelha (AC): distancia do
solo ao ponto mais alto da cernelha, entre as escapulas; altura da garupa (AG): medida do solo
até a parte central e mais alta da regido sacral, entre os angulos internos dos ossos iliacos;
perimetro tordcico (PT): circunferéncia da parte superior do corpo, desde o final da cernelha até
a parte concava do esterno; perimetro canela (PC): circunferéncia do terco médio do osso
metacarpo; comprimento da cabeca (CC): distancia entre a extremidade proximal da cabeca e a
ponta do focinho; comprimento do pescogo (CP): distancia entre a extremidade cranial do arco
dorsal do atlas e o terco médio da borda medial da escdpula; comprimento do dorso e lombo
(CDL): distancia entre a extremidade da cernelha e a tuberosidade iliaca; comprimento da
garupa (CG): distancia entre a ponta da anca e a ponta da nadega; comprimento da espadua
(CE): distancia entre a borda dorsal da cartilagem escapular e a ponta da escapula; comprimento
do corpo (CC): distancia da ponta da escdpula até a ponta da nddega; largura da cabeca (LC):
distancia entre as bordas laterais da testa na altura das orbitas oculares; e largura da garupa
(LG): distancia entre as extremidades direita e esquerda da regido das ancas.

Além disso, foram realizadas avaliacdes de pontos morfofuncionais (PM), marcha (GA)
e pontos totais (TPO). Os pontos morfofuncionais sao atribuidos com base na avaliag¢do visual
do animal por um técnico da ABCCMM, levando em consideracdo caracteristicas morfolégicas
e funcionais relacionadas a funcionalidade do animal, bem como gesto de marcha e galope. A
pontuacgdo varia de 1 a 100 com base no padrao racial definido pela ABCCMM, onde animais
com maior harmonia de caracteristicas morfofuncionais recebem pontuacdes mais altas. A
descricdo detalhada das caracteristicas e seus valores na composicao do PM estd disponivel na

Tabela 1.
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Tabela 1. Descri¢ao das caracteristicas consideradas na avaliagdo dos pontos morfofuncionais

em cavalos da raca Mangalarga Marchador.

Especificacio * Pontuacdo
I - Aparéncia 4 pontos

IT — Cabeca 5 pontos
IIT -Caracterizagao/Expressao 10 pontos
IV —Pescoco 4 pontos
V —Tronco 23 pontos
VI — Membros tordcicos 24 pontos
VII — Membros pelvicos 20 pontos
VIII - A¢gdo 10 pontos
Total 100 pontos

* 1 (avaliagdo geral do exterior e temperamento); II (orelha, fronte, chanfro, olhos, narinas, boca,
garganta, focinho e bochecha); III (conformagdo e proporcdo das partes do corpo); IV (forma de
piramide); V (cernelha, peito, térax, dorso e lombo, ponta da anca, garupa, cauda); VI (Espadua,
Antebraco, Joelho, canela, boleto, quartela e Casco); VII (Coxa/perna, Jarrete, Canela, Boleto, Quartela

e Casco); VIII (Passo, Marcha e Galope).

A marcha ¢ uma pontuacdo atribuida por avaliacdo visual, variando de 1 a 100,
refletindo a qualidade do movimento da marcha do animal em diferentes velocidades. A GA ¢
composta por 0ito critérios:

1) Apoio: refere-se ao contato do casco do animal com o solo e sua manutengao.
Pode ser classificado como: apoio diagonal: quando um casco de membros diagonais estd em
contato com o solo; apoio lateral: quando um dos cascos laterais estd em contato com o solo;
triplice apoio: quando um membro estd em suspensao total e os outros trés t€ém contato total ou
parcial com o solo; apoio monopedal: quando trés membros estdo em suspensao total, e apenas
um tem apoio total ou parcial no solo

2) Tipo de pegada: refere-se ao padrio deixado pelo casco ao passar e inclui:
sobrepegada: quando o membro posterior se apoia no local onde o membro anterior havia
apoiado; retropegada: quando o membro posterior se apoia atrds do rastro do membro anterior;
ultrapegada: quando o membro posterior se apoia na frente do rastro do membro anterior.

3) Gesto de Marcha: avalia a qualidade do diagrama, que descreve a ordem de
passadas e a sequéncia de contato dos membros do animal com o solo. Isso estd relacionado a
dissociacdo do animal e a qualidade dos movimentos posteriores € anteriores.

4) Comodidade: reflete o conforto que o cavalo oferece ao cavaleiro durante a

cavalgada.
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5) Estilo: representa uma combinacdo de postura nobre, elegancia e harmonia de
movimentos, com um conjunto de frente obliqua ao solo e cauda justaposta ao corpo.

6) Adestramento - Avalia a resposta do cavalo as rédeas, pernas e assento, bem como o
temperamento e a submissdo do animal durante a avaliacdo da marcha.

7) Rendimento: avalia a facilidade com que um cavalo pode percorrer uma
distancia maior com o menor numero possivel de passadas. Isso inclui passadas eldsticas e
largas.

8) Regularidade: refere-se a manutencdo do movimento da marcha durante a
avaliacdo, com énfase na manuten¢do do diagrama, movimento, estilo, conforto e ritmo
consistentes durante a apresentacao.

O Total de Pontos (PTO) é calculado como a soma dos pontos morfofuncionais e de
marcha.

A avaliac@o da consisténcia dos dados foi realizada utilizando o software R (R Core
Team, 2019). Foram excluidos animais duplicados; animais sem informacdo de sexo; sem data
de nascimento; sem data de resenha; idade a resenha menor que 910 dias e maior que 5500 dias
(ou seja, a idade a resenha foi limitada a 2,5 a 15 anos); animais com todos os fenétipos zerados;
grupos de contemporaneos (GC) com menos de 5 animais; datas de resenha com menos de 5
animais. Também foram considerados dados perdidos notas de andamento e morfologia
maiores que 100; nota total maior que 200; notas de morfologia e total iguais a zero;
mensuracdes fora da amplitude de média + 3 desvios-padrio dentro de GC para as
caracteristicas lineares apenas. Caso alguma nota fosse considerada como dado perdido, as
demais notas da resenha também foram consideradas como dados perdidos.

A estatistica descritiva dos dados apds a andlise de consisténcia estd apresentada na

Tabela 2.
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Tabela 2. Numero de mensuracgdes (N), Média (centimetros), Desvio Padrao (DP), Coeficiente
de Varia¢do (CV%), Valores Minimos (MIN), Valores Maximos (MAX) e Numero de Grupos
de Contemporaneos (NGC) das caracteristicas morfoldgicas e de desempenho em cavalos da

raca Mangalarga Marchador.

Caracteristicas! N Média DP CV% MIN MAX NGC
AC 48075 148 3 2,02 140 157 144
AG 48003 147 3 2,04 136 156 144
CcC 47833 57 2 3,50 50 64 144
CP 47781 62 3 4,83 50 71 144

CCO 47909 48 4 8,33 37 77 144
CG 47675 51 3 5,88 41 62 144
CE 47798 52 2 3,84 43 65 144

CDL 47941 50 4 2,66 36 64 144
LC 48032 20 1 5,00 15 53 144
LG 47790 50 2 4,00 40 171 144
PT 47868 172 5 2,90 51 196 144
PC 47832 18 1 5,55 15 23 144
GA 46616 61,78 23,93 38,73 0 100,00 134
PM 46616 69,69 11,09 15,91 1,4 100,00 134

PTO 46616 131,47 34,03 25,88 1,4 196,00 134

! AC= Altura da cernelha; AG = Altura da garupa; CC = Comprimento da cabega; CP = Comprimento
do pescogo; CCO = Comprimento corpo; CG = Comprimento da garupa; CE = Comprimento da
espadua; CDL = Comprimento do dorso - lombo; LC= Largura da cabeca; LG= Largura da garupa; PT
= Perimetro toracico; PC = Perimetro canela; GA = Marcha; PM = Pontos morfofuncionais; PTO = Total

de pontos.

Pedigree completo

O pedigree continha 222990 animais, filhos de 16815 pais e 80467 maes, de 7 geracOes
sobrepostas. As familias paternas tiveram um tamanho maximo igual a 1226, as familias
maternas, 63. Os nimeros de geracdes maximas, completas e equivalentes foram iguais a 13, 5
e 7, respectivamente, considerando a primeira geracio como zero.

Os coeficientes de endogamia para a genealogia completa foram obtidos por meio do
programa RENUMF90 (Misztal et al., 2014), utilizando o método descrito por Meuwissen e
Luo (Meuwissen e Luo, 1992), baseado na decomposicdo da matriz dos numeradores dos

coeficientes de parentesco (A) proposta por Henderson (1976). Os coeficientes de endogamia
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foram avaliados em funcdo das gera¢des e em funcdo do ano de nascimento por meio de
regressoes lineares.

O intervalo de geracdes (L) foi obtido pela equagdo: L = %, em que S € a soma das idades
dos pais ao nascimento da progénie, ponderada pela contribui¢do de cada classe de idade para
a descendéncia recém nascida (Bijma e Woolliams, 1999). O valor de S foi obtido por meio da
funcdo agecont() do pacote optiSel (Wellmann, 2019) do programa R.

Considerando duas geracdes sucessivas t e t — 1, a taxa de endogamia (4F;) foi obtida

~ F—Fp_ 2 s 1 . . .
de acordo com a equagdo: ar= 1t_ =1 em que F,_; é a média dos coeficientes de endogamia da

F_q
populacdo atual e F; é a média dos coeficientes de endogamia de seus pais. Entdo, o tamanho

efetivo da populagdo (Ne) foi calculado usando a equagao:

Ne = — (Falconer e Mackay, 1983).

24F;

Herdabilidade e Depressdo endogdmica

Os componentes de variancia foram estimados pelo programa blupf90+ (Misztal et al.,

2002), utilizando o seguinte modelo animal misto unicaracteristico:

y=Xb+Za+e,
em que y € o vetor de fen6tipos; b é o vetor de efeitos fixos; a € o vetor de efeitos aleatdrios
genéticos aditivos diretos; X e Z sdo matrizes de incidéncia que relacionam b e a a y,
respectivamente; e e € o vetor de residuos.

As herdabilidades (4?) das caracteristicas foram calculadas a partir das estimativas dos
componentes de varidncia. Os GC foram formados concatenando-se ano e estacdo de
nascimento, sendo que as estacdes foram divididas em quatro: janeiro a margo, abril a junho,
julho a setembro e outubro a dezembro.

Como efeitos fixos, o GC, o sexo € 0 ano de resenha foram considerados. A idade a
resenha foi considerada como covaridvel linear. Os coeficientes de endogamia também foram
incluidos como covaridvel linear.

O coeficiente de regressdo linear () da covaridvel endogamia foi usado para tragar a
depressao endogamica para cada caracteristica. O intervalo de confianga (IC) dos 8 de cada
caracteristica foi obtido pela equagdo: IC = 8 + (1,96EP), em que EP € o erro padrdo de S.

Foram considerados diferentes de zero aqueles f que ndo continham o valor zero no IC.
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RESULTADOS
As estimativas de A2 variaram de 0,23+0,009 a 0,50+0,004 (Tabela 3). A caracteristica
altura de cernelha (AC) apresentou a maior estimativa de A2, seguida da altura de garupa (AG)
e a caracteristica marcha (GA) apresentou a menor estimativa de 42, seguida da largura de

garupa (LG).

Tabela 3. Estimativas de herdabilidades (4?) das caracteristicas.

Caracteristica! h? (EP)
AC 0,50 (0,004)
AG 0,49 (0,007)
CC 0,32 (0,003)
Cp 0,30 (0,006)

CCO 0,32 (0,007)
CG 0,29 (0,001)
CE 0,29 (0,007)

CDL 0,42 (0,007)
LC 0,40 (0,002)
LG 0,25 (0,007)
PT 0,30 (0,010)
PC 0,29 (0,001)
GA 0,23 (0,009)
PM 0,29 (0,006)

PTO 0,27 (0,008)

' AC= Altura da cernelha; AG = Altura da garupa; CC = Comprimento da cabeca; CP = Comprimento
do pescoco; CCO = Comprimento corpo; CG = Comprimento da garupa; CE = Comprimento da
espadua; CDL = Comprimento do dorso - lombo; LC= Largura da cabeca; LG= Largura da garupa; PT
= Perimetro toracico; PC = Perimetro canela; GA = Marcha; PM = Pontos morfofuncionais; PTO = Total

de pontos; h 2 = Herdabilidade; EP = Erro padrdo.

A populacdo de 222990 animais apresentou endogamia média = 0,013+0,035, sendo
animais 81593 endogamicos (36,6%) com endogamia minima , maxima e média de 0,001, 0,438
e 0,035+0,051, respectivamente. Dos animais endogamicos, 62755 (76,9%) eram fémeas e
18838 (23,1%) eram machos. O intervalo de geracdes foi de 9,1 anos e o tamanho efetivo médio
da populagdo igual a 26,61.

A endogamia média por geracao se manteve com valores aproximados por seis geracoes

e notdvel diferenca da sexta para sétima geracdo como ilustrada na Figura 1.
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Figura 1: Endogamia média por geracao em uma populacio de equinos da ragca Mangalarga

Marchador.

A endogamia média apresentou oscilacdes por ano de nascimento, como pode-se

observar na Figura 2.
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O tamanho efetivo por geragao encontra-se na Figura 3.

473
369
73 70
58
5
i 2 3 3 5 6 7
Geragao

Figura 3: Tamanho efetivo por geragao em uma populacio de equinos da raca Mangalarga

Marchador.

A estatistica descritiva dos coeficientes de endogamia estd apresentada na Tabela 4.
67365 animais apresentaram endogamia menor ou igual a 0,05; 9030 animais apresentaram
endogamia entre 0,06 e 0,10; 5810 animais apresentaram endogamia variando entre 0,21 e 0,30;

e 94 animais apresentaram endogamia igual ou maior que 0,31.
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Tabela 4. Numero de animais (N), Média, Desvio Padrdo (DP), Valores Minimos (MIN),

Valores Maximos (MAX) de endogamia em cavalos da raca Mangalarga Marchador.

Endogamia N Média DP MIN MAX

Todos os animais 222990 0,0129  0,0354 0,000000 0,4375

Apenas os endogamicos 85921 0,0335 0,0506 0,000015 0,4375

<0,05 67365 0,0121  0,0123  0,000015 0,0499

0,06 a 0,10 9030 0,0718 0,0112  0,0601  0,0999

0,11 a0,20 5810 0,1367 0,0188 0,1101  0,2000

0,21 a 0,30 1815 0,2511 0,0108  0,2106  0,2979
>0,31 94 0,3374  0,0309  0,3125 0,44

Quanto a avaliacdo da depressdo endogdmica das caracteristicas lineares, doze
caracteristicas (altura de cernelha, altura de garupa, comprimento da cabeca, comprimento do
pescoco, comprimento dorso lombo, comprimento da garupa, comprimento da espddua,
comprimento do corpo, largura da cabeca, largura da garupa, perimetro tordcico e perimetro da
canela), a nota de morfologia e a nota total apresentaram depressdo endogamica, sendo destas
o comprimento da cabeca e perimetro da canela praticamente zero. J4 a nota de andamento,
apesar de ter apresentado valor positivo, nao foi estatisticamente diferente de zero como notado

na Figura 4.
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Figura 4: Depressao endogimica das caracteristicas lineares (altura de cernelha; altura de
garupa; comprimento da cabeca; comprimento do pesco¢o; comprimento do dorso lombo;
comprimento da garupa; comprimento da espddua; comprimento do corpo; largura da cabeca;
largura da garupa; perimetro tordcico; e perimetro da canela) e notas (morfologia; andamento;
e total) em uma populagdo de equinos da raca Mangalarga Marchador. = Coeficiente de

regressdo; F= Coeficiente de endogamia e IC =Intervalo de confianca.



72

DISCUSSAO

De modo geral, as estimativas de h*> para as caracteristicas avaliadas foram
predominantemente de magnitude média, sugerindo que a selecdo para essas caracteristicas
pode resultar em um progresso genético consideravel na raga MM. A menor A? registrada para
a marcha (0,23+0,009) pode estar relacionada a variacao na qualidade do diagrama de marcha,
o que afeta diretamente o andamento. Além disso, alguns criadores dao énfase a selecdo de
algumas linhagens com melhores caracteristicas morfolégicas. Em muitos casos, os criadores
ndo levam em conta as diferencas esperadas na descendéncia e o ganho genético em
caracteristicas importantes, exigindo, em vez disso, que os animais tenham excelentes
qualidades morfolégicas (Evans, 1987). A baixa ou moderada 4% pode ser resultado de
influéncias do manejo e do ambiente, indicando que uma propor¢do relativamente pequena da
variagdo total se deve a efeitos genéticos (Falconer e Mackay, 1996).

As estimativas de A4? encontradas neste estudo foram proximas as reportadas por Costa
et al. (1997) para poneis da raga Brasileira, onde os autores observaram valores de /4? variando
entre 0,25 e 0,52 para caracteristicas de andamento e morfologia. Além disso, algumas A?
também foram menores do que as estimadas por Molina et al. (1999) em um estudo com cavalos
Andaluz, onde os autores obtiveram valores de 42 variando entre 0,35 e 0,95 para caracteristicas
morfofuncionais, sugerindo que, na raca MM, essas caracteristicas sdo menos influenciadas por
fatores genéticos. Por outro lado, Bramante et al. (2016) encontraram herdabilidades moderadas
(0,27 a 0,31) para caracteristicas morfolégicas em cavalos da raca Murgese. Bussiman et al.
(2018), ao avaliarem animais de marcha da raga Campolina, encontraram estimativas de
herdabilidade para caracteristicas de conformacdo variando de 0,11 a 0,30, corroborando com
algumas encontradas no presente estudo. Rustin et al. (2009), em seu estudo sobre
caracteristicas de conformacdo em cavalos Belgian Warmblood, observaram estimativas de
herdabilidade variando de 0,15 a 0,55.

E importante notar que os resultados de diferentes estudos podem variar nio apenas
devido a andlise de dados de ragas distintas, mas também devido a utilizagdo de metodologias
diferentes na padronizagdo dos dados para a estimacdo dos componentes de varidncia. No
presente estudo, os dados morfométricos foram obtidos com auxilio de um hipémetro e fita
métrica e as notas por meio de um sistema de pontuacdo linear através da avaliagdo visual,
atribuindo valores as diferentes regides corporais e marcha. Conforme apontado por Sanchez et
al. (2013), valores de herdabilidades derivados do sistema de pontuagdo linear também podem
fornecer informagdes de qualidade para a avaliagdo das caracteristicas.

Essas variagdes metodoldgicas podem influenciar as conclusdes sobre o impacto da

endogamia nas caracteristicas morfométricas dos equideos. Em um estudo com a raca Haflinger
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Italiana, Gandini et al. (1992) observaram uma reducao significativa de 1,1 cm na altura da
cernelha e de 2,9 cm no perimetro tordcico com um aumento de 10% na endogamia. Bergmann
et al. (1997), em podneis da raca brasileira, identificaram uma tendéncia negativa nas
caracteristicas morfométricas em relacdo a endogamia, com uma média de reducdo de 2,8 cm
na altura da cernelha, 2,9 cm na altura da garupa e 0,8 cm na largura da cabeca para cada
aumento de 10% na endogamia.

A endogamia média por geracdo desse estudo ficou préximo de 2% ao longo de seis
geragdes sugerindo que ao longo dessas geracdes houveram poucos acasalamentos
consanguineos ou com grau de parentesco proximos. Uma endogamia média dessa magnitude
indica que os animais estudados apresentam uma diversidade genética relativamente boas, o
que é positivo para a manutencdo da diversidade genética da raga. No entanto, o aumento
repentino para cerca de 12,8% de endogamia média na sétima geracdo indica que houve um
aumento considerdvel no nimero de cruzamentos consanguineos nessa geracao especifica. Isso
pode ter varias razdes, como o uso preferencial de certos garanhdes, matrizes ou linhagens para
reproducdo, ou talvez uma reducio na diversidade genética disponivel devido as limita¢des na
escolha de reprodutores. Assim, os criadores do MM devem considerar estratégias para manter
adiversidade genética da raca e evitar niveis altos de endogamia conforme encontrado na sétima
geracdo, como selecdo de reprodutores e monitoramento continuo da diversidade genética
dentro do plantel.

Roos et al. (2015) relataram resultados semelhantes aos encontrados nesse trabalho,
sendo um coeficiente médio de endogamia por geracdo de 2,27% para equinos Holsteiner até
2010, com um aumento gradual ao longo do tempo.

Laat (2001) observou coeficientes de endogamia em equinos da raga Campolina, com
uma média de 3,7%. Por outro lado, Procépio, Bergman e Costa (2003) relataram um
coeficiente médio de endogamia de 1,3% para a populagdo completa da ragca Campolina,
atribuido em parte a inclusao de animais com genealogia desconhecida. Esse fato também pode
justificar os resultados do presente estudo ao longo de seis geracdes, onde a ABCCMM por
periodos tempordrios podem (mas ndo é obrigatétio) aderir ao livro aberto (possibilidade de
registrar animais com genealogia desconhecida) colaborando para uma maior diversidade
genética com uso desses individuos. Valera et al. (2005) encontraram um coeficiente médio de
endogamia de 8,48% para equinos Andaluz, com uma discrepancia no uso de garanhdes
Carthusian.

A raca Hispano-Arabe registrou valores méximos de endogamia de até 17% na década

de 1990, devido a cruzamentos entre as ragas originais e a Hispano-Arabe (Gémez; Ronquillo;
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Delgado, 2011). Kjollerstrom, Gama e Oom (2015) observaram altos niveis de endogamia na
raca Sorraia.

Na avaliacdo da endogamia média por ano de nascimento (1965 a 2015), observa-se que
até o final da década de 1980, a taxa de endogamia permaneceu relativamente baixa. Isso pode
ser atribuido a pratica de cruzamentos mais diversos e a menor influéncia do uso de linhagens
especificas. No entanto, a partir dos anos 1990 até o inicio dos anos 2000, hda um aumento
significativo na endogamia. Este aumento pode refletir mudancgas nas estratégias de selecdo e
criacdo, como por exemplo uso de biotecnologias reprodutivas como a inseminagao artificial e
uso do s€men congelado e resfriado. Fatores como o crescente aumento de individuos da raga
e a selecdo de determinadas caracteristicas podem ter levado a um aumento no uso de um
mesmo animal em diversos estados e regides, visto que o uso de biotecnologias, como s€émen
congelado, facilita a logistica e reduz as barreiras geograficas.

Por outro lado, apds o ano 2000, notamos uma queda na endogamia entre os individuos
e pode ser justificado pelo uso de novos animais introduzidos na raga o que possibilitou realizar
o manejo reprodutivo mais diversificados em diversas regides. Além disso, uma maior
colaboracdo entre criadores pode ter facilitado a identificacio e o compartilhamento de
informacdes sobre a diversidade genética, incentivando praticas de reproducido mais conscientes
e voltadas para a preservacdo da variabilidade genética da raca. Altos niveis de endogamia
podem levar a homozigose e a redugdo da diversidade genética, embora seja uma pratica comum
entre criadores no MM. A inseminacdo artificial também influencia o coeficiente de endogamia,
aumentando o numero de proles de pais campedes e contribuindo para a reducdo da
variabilidade genética (Assis et al., 2009). Sendo assim, pelo mérito em competi¢des, 0 mesmo
garanhdo serd usado por diversas vezes em um mesmo plantel, reduzindo o uso de outros
garanhdes de outras linhagens.

Nesse sentido, Faria (2016) relata que a adog¢do de técnicas reprodutivas, como
inseminacao artificial e transferéncia de embrido, pode possibilitar que animais que participam
de competicdes sejam utilizados como reprodutores, contribuindo para a formacao de novas
geracdes. No entanto, no caso da espécie equina, esse método ainda ndo se mostrou eficaz na
reduc¢do do intervalo médio de geracao, tornando necessdrio explorar outras alternativas, como
a avaliacdo de animais jovens.

O desejo de um intervalo de geracdo mais curto visa promover um avanco genético anual
na populacdo, com o objetivo de permitir a rdpida introducdo de caracteristicas de qualidades
econOmicas desejdveis nos rebanhos e em programas de sele¢do (Faria, 2016). Em contraste
com outras espécies voltadas para a producao, os equinos t€m um intervalo médio de geracao

prolongado devido a caracteristicas reprodutivas singulares, como a gestacdo longa, a idade
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mais avancada em que as éguas tém seu primeiro parto € o tempo necessario para testar e
confirmar o desempenho dos machos e das suas proles em competi¢des (Pereira, 2012; Faria,
2016). Isso pode resultar em um aumento do intervalo de geragdes. Além disso, os objetivos e
investimentos tecnoldgicos de cada criador influenciam a variagdo da idade dos pais quando o
primeiro filho nasce.

De acordo com Pereira (2008), a média do intervalo de geracdo para cavalos varia de 8
a 12 anos, corroborando com o encontrado neste estudo (9,0 anos). Em geral, os sistemas de
criacdo evitam intervalos de geracdo mais longos, pois longos intervalos reduzem o ganho
genético por unidade de tempo (Malhado et al., 2008). Contudo, do ponto de vista da
conservagdo genética, intervalos de geracdo mais extensos sdo desejdveis, pois resultam em
uma menor perda de variabilidade genética por ano e asseguram uma maior contribui¢do de um
determinado animal para a composi¢do genética da populacdo (Veroneze et al., 2014). A
eficidcia dessa estratégia depende da gestdo reprodutiva do rebanho e da prevencdo de
endogamia (Barros et al., 2011; Futuyma, 1992).

Resultados de intervalos de geracdo semelhantes aos deste estudo foram encontrados
em animais de sela, como por Gongalves et al. (2011) também em estudo com MM (8,98 anos),
por Mota et al. (2006) para a raca Mangalarga (9,49 anos) e Faria (2016) para a raca Quarto de
Milha. Além disso, pesquisas com outras ragas apresentaram resultados comparaveis, 9,86 anos
para o Brasileiro de Hipismo (Dias et al., 2000), 8,7 anos para o Campolina (Procopio et al.,
2003), 10,43 anos para o MM (Baena et al., 2020), 10,11 anos para o Andaluz (Valera et al.,
2005) e 7,94 anos para cavalos Sorraia (Pinheiro et al., 2013). Em sua grande maioria,
exemplares dessas racas sdo submetidos a avaliagdes esportivas antes de serem utilizados na
reproducdo.

Os valores do intervalo de geragao encontrados nesse estudo podem ser justificados pelo
maior nimero de exemplares e consequentemente maior uso de biotecnologias reprodutivas
(elevando pelo incremento no uso de técnicas como inseminacgdo artificial, transferéncia de
embrides, clonagem e fertilizacdo in vitro para ampliar a disseminacdo genética de animais de
alto valor, mesmo em regides distantes), o que reduz as barreiras geograficas e possibilita uso
de um mesmo animal em diferentes regides. Esse efeito € particularmente relevante no contexto
onde a mobilidade fisica dos animais € limitada, mas o acesso as técnicas avancadas de
reproducdo possibilitam a dissemina¢@o genética de forma mais ampla e eficiente. Além disso,
as mudangas nos objetivos de selecdo na criagdo de cavalos no Brasil, com um foco crescente
nas préticas esportivas e de lazer em detrimento das atividades agricolas e pecudrias, também

podem ter contribuido para esse aumento (Lima et al., 2016).
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Racas de cavalos de tragdo, apresentaram intervalos de geracdo mais curtos, como 4,5
anos para a raca Bretdo (Parés, 1995), uma vez que essas racas normalmente ndo necessitam de
testes esportivos e sdo incluidas mais cedo no grupo reprodutivo.

Em relacdo ao tamanho efetivo por geracdo, nota-se que a geracdes 2 e 3 apresentam
um tamanho efetivo relativamente baixo, com 73 e 70 animais, respectivamente. Isso sugere
que essas geracdes estdo sujeitas a um risco maior de perda de variabilidade genética do plantel
devido a menor quantidade de animais. No entanto, as geracdes 4 € 5 mostram um aumento
significativo no tamanho efetivo, com 473 e 369 animais, respectivamente. Isso indica um
esforco bem-sucedido para aumentar a o nimero de animais e, portanto, preservar uma maior
diversidade genética. E possivel que o manejo, como a introducdo de novos reprodutores ou
critério de selecdo mais rigorosos tenham contribuido para esse crescimento.

Por outro lado, a geragdo 6 novamente exibe um tamanho efetivo relativamente baixo,
com apenas 58 animais, representando um retrocesso em termos de diversidade genética,
destacando a importancia continua do monitoramento genético da raca. Ja geracdo 7, com
apenas 5 animais, apresenta um tamanho efetivo baixo, o que € preocupante em termos de
diversidade genética. Essa pequena populacdo estd em alto risco de endogamia e perda de
caracteristicas genéticas desejaveis.

Nesse sentido, estratégias de manejo genético, como o aumento do numero de
reprodutores, o controle da endogamia e a selecdo criteriosa de animais para reprodu¢do, sao
essenciais para garantir a preservacao da variabilidade genética da raga.

Fonseca (1973) avaliando a estrutura populacional de um plantel da raga Campolina no
periodo de 1952 a 1970, observou um tamanho efetivo (Ne) menor do que o nimero real em
todos os quatro periodos avaliados. Os valores de Ne para os periodos 1952-1956, 1957-1961,
1962-1966 e 1967-1970 foram, respectivamente, 27,47; 32,20; 27,75 e 19,76 (Fonseca, 1973).
Essa variacdo pode ser explicada pelo fato de que o tamanho efetivo populacional também ¢
uma estimativa da quantidade de individuos em uma area geogréifica que sdo capazes de se
reproduzir (LAAT, 2001; PROCOPIO, 2007). No caso especifico do estudo de Fonseca (1973),
foi observado que o periodo com um maior Ne coincidiu com uma maior propor¢do de machos
e fémeas em idade reprodutiva.

Para todas caracteristicas avaliadas, houve depressao endogdmica, mostrando que a cada
1% de aumento na endogamia hd uma reducdo em centimetros de 3,7; 3,8; 0,3; 2,2; 1,3; 1,6;
1,6; 4,3; 1,2; 1,4; 4,1; 0,04 para as caracteristicas altura de cernelha; altura de garupa;
comprimento da cabec¢a; comprimento do pescoco; comprimento do dorso lombo; comprimento
da garupa; comprimento da espddua; comprimento do corpo; largura da cabeca; largura da

garupa; perimetro tordcico e perimetro da canela respectivamente. Além disso, para cada 1%
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de aumento na endogamia houve também uma reducao de 2,18 pontos para nota de morfologia
e 0,48 para nota total. A nota de andamento apesar de apresentar valor positivo (1,72 pontos),
ndo foi estatisticamente diferente de zero.

Os resultados indicam que a endogamia estd correlacionada com uma reducdo nas
caracteristicas morfoldgicas dos cavalos MM. A medida que a endogamia aumenta, observa-se
uma tendéncia de diminui¢do na altura de cernelha, altura de garupa, comprimento da cabeca,
e outras medidas, o que potencialmente compromete a conformacao, padrdo da raga e registro
dos animais. Além disso, a diminui¢do tanto na nota de morfologia quanto na nota total levanta
preocupacdes significativas, uma vez que essas notas sao utilizadas para avaliar a conformidade
dos cavalos com os padrdes da raga. Esta queda nas notas sugere que a endogamia pode estar
influenciando negativamente a conformidade dos animais aos padrdes desejados da raca,
afetando sua competitividade em exposicdes e eventos, bem como seu valor no mercado. A
manutencdo dessas caracteristicas ¢ fundamental para preservar a identidade e a qualidade da
raca.

Esses resultados encontrados reforcam a importincia de identificar a depressdao
endogamica e seus impactos nas caracteristicas morfolégicas e de desempenho, a fim de
prevenir a perda de diversidade genética e caracteristicas relevantes. Criadores e a ABCCMM
devem estar cientes dos efeitos da endogamia e adotar praticas de manejo genético que ajudem
a mitigar tais efeitos. Isso pode incluir a introducdo de individuos geneticamente distintos na
populacdo, o monitoramento cuidadoso dos acasalamentos para evitar a consanguinidade
excessiva, e a implementacao de estratégias de selecdo que promovam a diversidade genética e
a expressao das caracteristicas desejdveis da raca.

O acasalamento entre individuos com ancestrais em comum resulta em um alto
coeficiente de endogamia, reduzindo a probabilidade de sobrevivéncia do feto (Langlois, 2012),
além de diminuir a fertilidade dos animais (Sairanen, 2009; Weigel e Lin, 2000), destacando a
importancia de manter um nivel controlado de endogamia nos plantéis.

Embora a depressdo endogamica seja mais evidente em caracteristicas relacionadas a
reproducdo e producdo (Hansson e Westerberg, 2002), hd divergéncias nos resultados entre
diferentes estudos. Enquanto alguns relatam pouca ou nenhuma alteracdo nas caracteristicas
morfométricas em resposta a endogamia (Van Eldik et al., 2006), outros observam impactos
negativos no desempenho reprodutivo (Klemetsdal e Joson, 1989; Radomska et al., 1983).

Estudos sobre os efeitos da endogamia nas caracteristicas morfométricas de cavalos s@ao
escassos. Em estudos realizados com racas como a Haflinger Italiana e pdneis brasileiros,
observou-se uma diminui¢do significativa em algumas medidas morfométricas a medida que a

endogamia aumentava, embora os resultados em poOneis ndo tenham mostrado significincia
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estatistica. Em contextos especificos, como na selecdo de poneis para reducdo de tamanho
visando precos mais altos no mercado, a endogamia pode ser benéfica para os criadores. Esse
objetivo ndo existe na raca MM, pois animais que reduzem o tamanho das medidas podem nao
atingir as medidas minimas definidas pelo padrdo racial e ndo serem registrados, levando a uma
reduc¢do no valor econdmico e depreciaciao zootécnica do animal (ABCCMM, 2018).

Em contrapartida, Chmiel et al. (2001) identificaram um efeito positivo da endogamia
no desempenho de caracteristicas morfométricas de cavalos Arabes. Entre um grupo de 685
cavalos, as medidas morfoldgicas mais elevadas foram encontradas nos animais com um
coeficiente de endogamia superior a 10%. Cunningham (1991), em estudo com animais da raga
Puro-Sangue Inglés, observou uma endogamia de 12,5%. Ele comparou as taxas de nascimento
de animais com diferentes niveis de endogamia e constatou uma reducdo de 7% para cada
aumento de 10% no coeficiente de endogamia.

O andamento, apesar de ter apresentado valor positivo, ndo foi estatisticamente diferente
de zero. O andamento é uma caracteristica que tem grande peso na raga € por 1sso tem maior
atencao por grande parte dos criadores, o que pode justificar o resultado encontrado. Isso pode
estar relacionado com o uso frequente de um mesmo reprodutor ou reprodutoras, visto que
aumenta o grau de parentesco entre os individuos subsequentes. O uso repetido do mesmo
animal € notavel em diversos planteis, visto que alguns proprietdrios t€m certa resisténcia em
usar outras linhagens a fim de manter a integralidade da criag@o.

Outro fator que pode ter contribuido para isso foi a inclusdo de animais no livro aberto
tempordrio de registros, sendo aberto e subsequente fechado de tempos em tempos. Essa
abertura permite o registro de animais sem genealogia comprovada ou com pais desconhecidos,
e a avaliacdo dos animais € realizada com base em seu fen6tipo por uma comissdo técnica,
dando maior atencdo ao andamento. Esses animais admitidos na raca foram utilizados em
acasalamentos posteriores, o que poderia ter tido um impacto positivo para essa caracteristica.

Uma estratégia eficaz para controlar a endogamia a longo prazo € priorizar o uso de
reprodutores com um baixo coeficiente médio de parentesco, uma vez que isso aumenta a
probabilidade de compartilhar uma menor porcentagem de alelos com o restante da populacao.
Além disso, € muito importante criar programas de acasalamento com base na endogamia, uma
vez que programas bem estruturados ajudam a minimizar riscos, equilibrando a utilizacao dos

exemplares para maximizar a diversidade genética.
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CONCLUSAO

O intervalo de geracdo em equinos € grande, principalmente quando se considera a
duracdo da gestacdo, avaliacdo de desempenho da prole e utilizacdo prolongada dos mesmos
individuos. O tamanho efetivo variou ao longo das geracdes, destacando a importancia continua
do monitoramento genético do Mangalarga Marchador. Os acasalamentos endogamicos
comprometeram as caracteristicas morfoldgicas e de desempenho na populacdo estudada. E
necessario que os acasalamentos sejam direcionados com o objetivo de manter a endogamia em

valores baixos, evitando a depressdao endogamica.
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5. CONCLUSAO GERAL

O melhoramento genético de equinos é complexo devido a longa gestacdo, ao grande
intervalo entre geracdes e a dificuldade na selecdo precoce de caracteristicas desejadveis.
Portanto, a colaboracdo entre institui¢des de pesquisa, associacdes e criadores desempenha um
papel fundamental na busca pelo avango genético da raca. Nesse contexto, a andlise de fatores
e a avaliagdo genética demonstraram ser ferramentas extremamente tteis para a defini¢do de
parametros e a interpretagdo da evolug¢do da raca Mangalarga Marchador (MM). E notdvel que
os acasalamentos endogamicos comprometem as caracteristicas morfoldgicas e de desempenho
em populacdes de equinos MM, sendo fundamental adotar estratégias de acasalamento
direcionadas e manter a endogamia em niveis baixos recomendando criar programas de

acasalamento com base na endogamia, para prevenir a depressdo endogamica.
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